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Extended abstract 
Introduction and Objective: One of the important issues in genomic selection is estimating the effect of 
markers. In recent years, various methods have been proposed to estimate the effect of markers, each of 
which estimates genomic breeding values with different accuracy. One of the methods used in genomic 
evaluation is the ridge regression (rrBLUP), which has been used in different studies to predict genomic 
breeding values. Recently, by applying changes in the parameters of the rrBLUP method, a variety of this 
method so called Ridge Regression method 6 (RR-m6) has been proposed to solve regression problems. 
However, so far, this method has not been used in the genomic evaluation of threshold traits with additive 
and dominant genetic architecture, and its performance in this field is not known. Therefore, in this 
research, the prediction performance of this method was compared with other common methods of 
genomic evaluation. 
Material and Methods: A genome consisting of 10 chromosomes, each containing 1000 bi-allelic single 
nucleotide polymorphism (SNP) was simulated at heritability level of 0.5. All quantitative trait loci 
(QTLs) were given additive genetic effects, and their effects were modeled by gamma distribution. Two 
scenarios of the number of QTL were considered as 1 and 10% of the total number of SNPs (100 and 
1000 QTL, respectively). Also, in different scenarios, 0.0, 50 and 100% of QTLs were given dominance 
effect. Genomic breeding values were estimated using RR-m6, rrBLUP, GBLUP, BayesA, regression tree 
(RT), Random Forest (RF) and boosting, and the indicators of LR method, including prediction accuracy, 
bias and dispersion or inflation of genomic breeding values (inflation) were used to analyze the breeding 
values estimated by different methods. In addition, the computing time and the amount of memory needed 
to execute the codes of each method on the CPU were calculated. 
Results: The results showed that the use of a purely additive model when the genetic dominance effects 
contributed to the phenotypic variation of the trait lead to decrease in accuracy and increase in the bias 
and dispersion of the genomic breeding values, amount of which depend on the number of QTLs that 
have dominance effect. Compared to other methods, the RR-m6 showed a very good performance, so that 
in all the studied scenarios, estimated genomic breeding values by RR-m6 had the highest accuracy and 
the lowest bias and dispersion, although in most cases the differences were not significant with BayesA. 
In terms of computational speed, the RR-m6 method was the fastest, and compared to other methods, it 
required less memory to perform the analysis. 
Conclusion: The results showed that since the RR-m6 method predicted genomic breeding values with a 
high accuracy, and in the mean time it was very efficient in terms of the computing time and the required 
memory, it can be used for genomic evaluation of threshold traits. 
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 بررسی عملکرد روش ششم از رگرسیون ریج در ارزیابی ژنومی 
 دار با معماری ژنتیکی افزایشی و غالبیتصفات آستانه

 
 فرهاد غفوری کسبی 

 

 (f.ghafouri@basu.ac.irول: ونویسنده مس، )، ایرانگروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه بوعلی سینا، همدان
 9/5/1402تاریخ پذیرش:  3/1/1402ت: دریافتاریخ 

 113 تا 102 صفحه:

 چکیده مبسوط
نشانگرها اثر های اخیر جهت برآورد های مختلفی در طی سالیکی از مسائل مهم در انتخاب ژنومی، برآورد اثر نشانگرها است. روش :و هدف مقدمه

های مورد استفاده در ارزیابی ژنومی روش نمایند. یکی از روشرد میمتفاوتی برآو های اصلاحی ژنومی را با صحتاند که هر کدام ارزشپیشنهاد شده
های اصلاحی ژنومی مورد استفاده قرار گرفته است. اخیراً با اعمال تغییراتی بینی ارزش ( که در مطالعات مختلف برای پیشrrBLUPباشد )رگرسیون ریج می

برای حل مسائل رگرسیون پیشنهاد شده است. با  (RR-m6) روش ششم-رگرسیون ریجوان وش تحت عناز این ر اینسخه  rrBLUPدر پارامترهای روش
دار با معماری ژنتیکی افزایشی و غالبیت مورد استفاده قرار نگرفته است و عملکرد آن در این زمینه ستانهاین روش در ارزیابی ژنومی صفات آ کنونتا ،این حال

 های رایج در ارزیابی ژنومی مقایسه شد.ینی این روش با سایر روشب عملکرد پیشمشخص نیست. لذا در این تحقیق 
به  سازی شد.شبیه 5/0 پذیریوراثت حسطدر  (SNP) یدو آلل یدینشانگر تک نوکلئوت 1000 یهر کدام حاو ،کروموزوم 10 شامل یژنوم ها:مواد و روش

و  %1 صورتبه  QTLاز تعداد یوسنار دو .شدسازی ه اثرات آنها با توزیع گاما مدلک یشی داده شداثرات ژنتیکی افزا( هاQTLهای صفات کمی )همه جایگاه
از  %100و  50، 0/0در سناریوهای مختلف به همچنین  در نظر گرفته شد.( به ازاء هر کروموزوم QTL 100و  10 ترتیببهها )SNPاز تعداد کل  10%

QTLهای استفاده از روش ی ژنومی بالاحاص هایغالبیت داده شد. ارزش ها اثرRR-m6 ،rrBLUP ،GBLUP ،BayesA( درخت رگرسیونی ،RT جنگل ،)
برای تجزیه  (ژنومی های اصلاحیارزشتورم ) پراکنش، اریبی و بینی های صحت پیشبرآرود شده و شاخص Boosting( و Random Forest, RFتصادفی )

زمان محاسباتی و میزان حافظه مورد نیاز برای پردازش  ،در ضمن مورد استفاده قرار گرفتند. های مختلفروش و مقایسههای اصلاحی حاصل و تحلیل ارزش
 . شدمحاسبه  CPUکدهای مربوط به هر روش بر روی 

نجر به کاهش ماشته باشند، فنوتیپی صفت مشارکت د اثرات ژنتیک غالبیت در تنوع استفاده از یک مدل صرفاً افزایشی زمانی کهنتایج نشان داد  ها:یافته
در  غالبیت دارند رابطه مستقیم داشت. هایی که اثرQTLبا تعداد  میزان آنهای اصلاحی ژنومی خواهد شد که و افزایش اریبی و پراکنش ارزشصحت 

های اصلاحی ژنومی زشار طالعه شده،می سناریوهای مکه در تمایصورتبهعملکرد بسیار مطلوبی از خود نشان داد  RR-m6ها، روش مقایسه با سایر روش
دار نبود. از نظر سرعت معنی BayesAحاصل از آن از بیشترین صحت و کمترین اریبی و پراکنش برخوردار بود اگرچه در بیشتر موارد تفاوت آن با روش 

 یه و تحلیل ها احتیاج داشت.رای انجام تجزها به حافظه کمتری بها بود و در ضمن در مقایسه با سایر روشسریعترین روش RR-m6روش محاسباتی 
و در ضمن از نظر مدت زمان  کندیم بینی شیپ ییرا با صحت بالا یژنوم یاصلاح هایارزش 6m-RR روش که جانشان داد از آن یجنتا گیری:نتیجه

 .نموداستفاده  ستانه دارصفات آژنومی  ارزیابی یبرا از آن توانیم ،کارآمد است یاربس یزن یازحافظه مورد ن یزانانجام محاسبات و م
 

 QTL ی،دو آلل یدینشانگر تک نوکلئوتاثرات ژنتیکی غالبیت،  ،ژنومی انتخاب های کلیدی:واژه

 مقدمه
های مهم مین احتیاجات غذایی کشور همواره از اولویتتأ    

ها بوده بوده است چرا که امنیت غذایی سلامتی نیروی دولت
ا در پی خواهد داشت. ابعاد مختلف ردر  کار و توسعه کشور

توان صرفاً منشاء دامی نمی برای تامین احتیاجات غذایی با
هایی که راهتعداد حیوانات موجود را افزایش داد، بلکه بایستی 

سبب افزایش تولید در واحد دامی شوند را جستجو کرد. این 
 .(Hill, 2008) هدف از طریق اصلاح نژاد قابل حصول است

های موثر در صفات تولیدی اصلاح نژاد علم و هنر تثبیت ژن
 نژاد در اصلاح بسیار مهم راهبرد یکی از انتخابو ها است دام

و  یهای دور و قبل از کشف اصول توارث مندلدر سال. است
چگونگی کنترل ژنتیکی صفات، انتخاب بر مبنای عملکرد 

ت عوامل محیطی دلیل دخالشد که بهها انجام میفنوتیپی دام
روش دقیقی نبود و لزوماً منجر به انتخاب حیوانات با پتانسیل 

 معادلات کمک به بیستم قرن اواسط ازشد. ژنتیکی بالاتر نمی
 ،(Henderson, 1975) مختلط ارائه شده توسط هندرسون

که  هاآن اصلاحی هایارزش اساس بر برتر حیوانات انتخاب
 و فنوتیپی اطلاعات و با ترکیب حیوانی هایمدل توسط
 راهبرد این. گرفتد انجام میشمی زده تخمینآنها  ایشجره

ایجاد عملکرد تولیدی حیوانات اهلی  در توجهیقابل پیشرفت
 پیشرفت علم اصلاح دام و با امروزه. (Hill, 2008) کرد
 زیـادی نشانگر تعداد شناسایی و ملکولیژنتیک  هایکتکنی

 نوکلئوتیدی تک شکلی چند نشانگرهای از نوع ژنتیکی
(SNP،) طریق از مستقیم را ژنومی اصلاحی ارزش توانمی 

 دهندژنوم را پوشش می کل نشانگرهایی که اثرات تجمیع
شود میگفته ژنومی  انتخاب ،روش به اینانجام داد. 

(Meuwissen et al., 2001) . هدف از انتخاب ژنومی
 DNAهای ژنوتیپی در سطح توالی استفاده همزمان از داده

های فنوتیپی است تا بتوان بدون نیاز به صرف همراه دادهبه
های برتر را دامها را ارزیابی کرده و زمان و هزینه زیاد دام

که در مقایسه با روش شد گزارش تحقیقی در  گزینش نمود.
ژنتیکی  پیشرفت انتخاب ژنومی میانگین ،رایج ارزیابی نتاج

کشور  هلشتاین ونورماندی ، را در سه نژاد مونبلیارد سالانه
و  افزایش دادهدرصد  33و  71، 50 میزانترتیب بهبه فرانسه را

، 7/1 میزانفاصله نسل را در سه نژاد مذبور بهبه موازات آن، 
  .(Doublet et al., 2019) داده استکاهش سال  2و  9/1

بسیاری از صفاتی که اهمیت زیست شناختی و اقتصادی     
کنند، ولی کنترل ژنتیکی ای ناپیوسته تغییر میوهدارند به شی

 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري
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های زیادی ها به مشابه صفات کمی است و توسط ژنآن
شوند. صفاتی مانند حساسیت به بیماری با دو دسته کنترل می

فنوتیپی مبتلا و سالم، تعداد نوزاد در یک زایمان و درجات 
برای این گیرند. مختلف سخت زایی در این دسته قرار می

( Latent Variable, Viabilityت یک متغیر پنهان )صفا
متصور است )مانند سطح یک هورمون در خون( که تغییرات 

 پنهانمتغییر نرمال است. مادامی که  صورتبهآن در جامعه 
های نظر یکی از حالتتر از آستانه قرار گیرد، فرد موردپایین

آستانه  نهانپ که متغییرطبیعی را دارد و زمانی فنوتیپی مثلاً
-فرد در دسته فنوتیپی دوم )بیمار( قرار می ،را رد کندنظر مورد

برای برخی . (de Villemereuil, 2018) از ،1گیرد )شکل 
صفات دیگر مانند تعداد نتاج در هر زایش ممکن است بیشتر 

های فنوتیپی از یک آستانه و در نتیجه تعداد بیشتری دسته

تعداد آستانه باشد، تعداد  iطور کلی اگر وجود داشته باشد. به
 خواهد بود. +1iدسته فنوتیپی برابر 

شانگرها ثر نیکی از مسائل مهم در انتخاب ژنومی، برآورد ا    
های اخیر جهت برآورد های مختلفی در طی سالاست. روش

که  (Howard et al., 2014)اند نشانگرها پیشنهاد شده
های اصلاحی ژنومی را با صحت متفاوتی کدام ارزشهر

 Baneh et al., 2017; Ghafouri-Kesbi)مایند نبرآورد می

et al., 2016; Teimuria et al., 2016).  یک روش خاص
تواند روش برتر در ارزیابی ژنومی صفات مختلف همیشه نمی

های با معماری ژنتیکی متفاوت باشد و لازم است روش
های اصلاحی ژنومی حیوانات برای بینی ارزشمختلف در پیش

نظر مورد بررسی و مقایسه قرار گیرند و بهترین مورد تصف
بینی انتخاب مورد استفاده قرار پیشروش با بیشترین صحت 

 .(Neves et al., 2012)گیرد 
 

 
 (de Villemereuil, 2018) و دو دسته فنوتیپی دار با یک آستانهتظاهر فنوتیپی یک صفت آستانه -1شکل 

Figure 1. Phenotypic expression of a threshold trait with one threshold and two phenotypic classes 
 (de Villemereuil, 2018) 

 
های مورد استفاده در ارزیابی ژنومی روش یکی از روش    

 ,Endelman)باشد می (Ridge regression) رگرسیونریج 

های بینی ارزشمختلف برای پیش مطالعاتکه در  (2011
 Baneh et) اصلاحی ژنومی مورد استفاده قرار گرفته است

al., 2017; Neves et al., 2012; Ogutu et al., 2011)  و
 .Piepho et al)از صحت قابل قبولی نیز برخوردار است. 

 ،rrBLUP روشبا اعمال تغییراتی در پارامترهای  2012)
 روش ششم-نام روش ریج رگرسیونهین روش باز ای انسخه

(RR-m6 ) کنون این روش در حال تا. با ایننمودندرا پیشنهاد
دار و با در نظر گرفتن معماری ستانهصفات آ ارزیابی ژنومی

و  تمورد استفاده قرار نگرفته اسغالبیت  + ژنتیکی افزایشی
. مورد بررسی قرار نگرفته استعملکرد آن در این زمینه 

ارزیابی ژنومی در بهترین  های رایجبینی روشصحت پیش
 ,.Howard et al) درصد است 80تا  70حالت در دامنه 

های بینی ارزشگونه افزایش در صحت پیشرــ. ه(2014
الیانه را در پی خواهد اصلاحی، افزایش در پیشرفت ژنتیکی س

بالا باشد   RR-m6روشبینی ر عملکرد پیشداشت. اگ
ارزیابی ژنومی  رایجهای تواند جایگزین خوبی برای روشمی

مقایسه  با هدفحاضر  سازی شدهشبیه باشد. بنابراین، پژوهش
عملکرد های رایج از نظر با برخی روش RR-m6 شرو

های ارزش پراکنشبینی، اریبی و صحت پیشبینی )پیش
 نیاز(، سرعت محاسباتی و میزان حافظه مورداصلاحی ژنومی

دار با معماری ژنتیکی افزایشی و ستانهبرای یک صفت آ
 غالبیت انجام شد.

 

 هامواد و روش
 جمعیت و ژنوم سازیشبیه

 ,hyperd (Technowافزاری از بسته نرمتحقیق ن در ای    

فرض  سازی ژنوم و جمعیت استفاده شد.جهت شبیه (2013
دهند میکروموزوم ساختار ژنوم را تشکیل  10 شد که تعداد

نشانگر تک نوکلئوتیدی دو آللی  1000کدام که بر روی هر
(SNP) سازی . برای شبیهاندشدهطور یکنواخت پراکنده به

رد ف 50فرد نر و  50جمعیت، ابتدا یک جمعیت پایه شامل 
 50سازی شد و با استفاده از آمیزش تصادفی برای ماده شبیه

ایجاد  QTL بین نشانگر و LDقبولی از نسل، سطح قابل
 2r (Hill andبا استفاده از پارامتر  LD میزان گردید.

Robertson, 1968)  بود.  22/0برآورد شد که میزان آن
فرد افزایش  1000فرد به  100از  51اندازه جمعیت در نسل 

 و فنوتیپی را اطلاعات ژنوتیپی جمعیت حاصل داده شد.
نسل  حیوانات یپداشتند و جمعیت مرجع را تشکیل دادند. فنوت

ها و یک جزء QTLاز طریق جمع ارزش ژنتیکی  مرجع
مال با میانگین صفر و انحراف از یک توزیع نر محیطی که

دست شد بهگیری نمونهجذر واریانس محیطی  و ازاستاندارد 
 نتیجه مقادیر فنوتیپی نیز در جمعیتفرض شد که آمد و 

 یکسب یفرهاد غفور
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 به نرمال فنوتیپ تبدیل برای. استدارای توزیع نرمال  مرجع
 استفاده (Gianola, 1982) پروبیت تابع از دار،فنوتیپ آستانه

 هر فنوتیپی دسته Rافزار در نرم Probit تابع از استفاده با. شد
 ،هشد تعیین آستانه و فرد فنوتیپی هر مقدار به توجه با فرد

ایجاد شدند  51از افراد نسل  52نسل  در ادامه .مشخص شد
که فقط دارای اطلاعات ژنوتیپی بودند ولی اطلاعات فنوتیپی 

أیید )افراد کاندید انتخاب( بودند ، جمعیت ت52نداشتند. نسل 
 (. 1شد )جدول ها باید برآورد میهای اصلاحی آنکه ارزش

 

 جمعیت ژنوم و سازیپارامترهای استفاده شده در شبیه -1جدول 
Table 1. Parameters used for simulation of genome and population 

 تعداد کروموزوم
Number of chromosomes 10 

 )مورگان(وموزوم ازه هر کراند
Chromosome length (Morgan) 1 

 به ازاء هر کروموزوم SNPتعداد نشانگر 
Number of marker per chromosome 1000 

 به ازاء هر کروموزوم QTLتعداد 
Number of QTL per chromosome 

10 ،100 

 QTL توزیع اثرات
QTL effect distribution Gamma 

 (MAF) نادر فراوانی آلل
Minor allele frequency (MAF) 0.05 

 (LD)ها برای ایجاد عدم تعادل پیوستگی تعداد نسل
Number of generations for creating LD 1-50 

 نسل مرجع
Reference generation 51 

 نسل تایید
Validation generation 52 

 

 سناریوهای مورد بررسی
درصدی از تعداد  صورتهب QTLتعداد : QTL تعداد (1

 100 و 10 ترتیببه؛ هاSNPاز تعداد  درصد 10 و 1نشانگر )
QTL ازاء هر کروموزوم( در نظر گرفته شد.به 

برای در نظر گرفتن اثرات غالبیت در : اثرات ژنتیکی غالبیت( 2
در سناریوی اول  مدل، سناریوهای مختلفی در نظر گرفته شد:

(. در Aشی داده شد )سناریو یها فقط اثر افزاQTLبه همه 
ها اثر افزایشی داده شد و برای QTLسناریوی دوم به همه 

(. در A+50%Dاز آنها نیز اثر غالبیت منظور شد )سناریو  50%
ها اثر افزایشی و غالبیت داده شد QTLسناریوی سوم به همه 

 (.A+100%D)سناریو 
 ارزیابی ژنومیهای روش
  (rrBLUP)رگرسیون ریج روش

 صورتبه rrBLUPمدل آماری استفاده شده در روش     
 : بودرابطه زیر 

y = 1nμ + Zu +e                                          )1(  
 n1 .باشدبردار مشاهدات فنوتپی می yدر رابطه فوق     

یک  Z .باشدمیانگین کل می μو  1ستونی حاوی عدد  برداری
p یها برااست که حاوی ژنوتیپ n × p ماتریس با ابعاد

نیز  e باشد.ها میSNP حاوی اثرات uاست و  SNP رنشانگ 
کوواریانس -. ماتریس واریانساستبردار مقادیر خطا 

  :بودزیر  صورتبه
(2)                        R+Γ= var(y) =  V

را نشان  Z ترانهاد و  در رابطه فوق      
 دهد.می
، روش SNPنشانگرهای  انفرادیرد اثرات وبرای برآ    

را با استفاده از روش حداقل مربعات  1معادله ریج رگرسیون 
کند:ای و طبق رابطه زیر حل میجریمه

  
       

       
    )3( 

پارامتر جریمه است که با توجه به   ،در رابطه فوق    
واریانس ( و ه )دبرای واریانس باقیمان REMLبرآوردهای 

et  Ogutu) شودبرآورد می  صورتبه( ژنتیکی )

al., 2011) همچنینD= (0⊕Ip) دهنده جمع نشان ⊕که
 مستقیم است.

 صورتبه( های اصلاحی ژنومی )در نهایت بردار ارزش    
 شوند: زیر برآورد می

=Zu
                             

 BGLR (de los Campos, 2022)افزاری از بسته نرم    
 شد.  استفاده rrBLUPجهت آنالیزهای 

 (RR-m6)روش ششم -رگرسیون ریجروش 
برای برآورد  RR-m6 (Piepho et al., 2012)در روش     

 ( در روش ریج رگرسیون3ها، معادله )SNPاثرات انفرادی 
کند. تغییر می  صورتبه

 افزارینرم نیز با بسته RR-m6آنالیزهای 
“rrBLUPmethod6 (Schulz-Streeck et al., 2015) 

 انجام شد. 
  (GBLUP)بینی نااریب خطی ژنومی بهترین پیش روش

 GBLUP مدل آماری استفاده شده در روش    
(Teimurian et al., 2016) بودرابطه زیر  صورتبه:  

y = μ+ Xb + e  
 µبردار حاوی مقادیر فنوتیپی است.  y، در رابطه فوق    

شامل اعداد صفر،  Xباشد. عناصر ماتریس می میانگین کل
های خاص هر یک دهنده تعداد آللیک، و دو است که نشان

بردار  b های نشانگری باتوجه به ژنوتیپ هر فرد است.از مکان
 ماندهنیز بردار اثرات باقی eاصلاحی ژنومی است و های ارزش
 BGLR (de los Campos, 2022)افزاری از بسته نرماست. 

 شد.  استفاده GBLUPجهت آنالیزهای 
 A (BayesA)روش بیز 

) صورت زیر استهمدل آماری استفاده شده در این روش ب    

Meuwissen et al., 2001

)

:  
  ijk+e)mj(ijμ+∑x = iy 

 j باشد.اندیس مربوط به تعداد افراد می i ،در معادله فوق    
های نشانگر با توجه به ژنوتیپ افراد است. دهنده مکاننشان
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iy  بوده ومقادیر فنوتیپی برای هر فرد μ  میانگین کل
ام و فرد jبرای نشانگر  Xیک عنصر از ماتریس jix باشد.می

iاشد. بام میjm دفی نشانگر اثر تصاj بوده وام ie  باقیمانده اثر
 BGLR (de los Campos, 2022)افزاری . از بسته نرماست

 استفاده شد.  BayesAی هاجهت تجزیه و تحلیل
 (Regression Tree, RTدرخت رگرسیونی )

عه متغیر مورد مطال شود کهانجام میزمانی  RTتحلیل     
عنوان مثال تولید )به با توزیع نرمال باشد یک متغیر کمی

 فنوتیپی برای صفات با توزیع (در گاوهای شیری روزانه شیر
( Classification Treeبندی )گسسته از درخت کلاسه

 Xمشاهدات باشد وبردار  y فرض کنیم .استفاده می شود
 ( × 1p) ردارـــــیک ب ix یکهصورتبه، ماتریس ژنوتیپپی باشد

نشان  SNPنشانگر pتعداد  ژنوتیپ هر حیوان را برایاست که 
 نشان داد   صورتبهتوان را می RT مدل .دهدمی

بردار اطلاعات ژنوتیپی  ترتیببه yو  xدرخت و  که در آن 
 مدل در جمعیتشوند. باشند که وارد درخت میو فنوتیپی می

جمعیت تایید )حیوانات کاندیدای  و بر دیدهمرجع آموزش 
از  اطلاعاتهای نمونهابتدا ( 1شود. اعمال می( انتخاب

ی شامل اطلاعات ژنوتیپی و فنوتیپی های آموزشمجموعه داده
 گروه کوچکی ازدر اولین گره درخت، ( 2شود انتخاب می

SNPو  شوندبه طور تصادفی انتخاب می هاSNPع ابکه ت ی
( گره مورد نظر به دو 3 شود.کند انتخاب میل میخطا را حداق

شود و حیوانات بر اساس آللی که برای زیرشاخه تقسیم می
SNP شوند. ها میکنند وارد یکی از شاخهنظر حمل میمورد

های شوند تا یکنواختی در گرهتکرار می 3تا  1( مراحل 4
های رهمشابه در گی ها)حیوانات با ژنوتیپ پایانی ایجاد شود

 ixبینی شده برای . مقدار پیششوند(بندی میجداگانه دسته
در  دارای ژنوتیپ مشابه برابر است با میانگین فنوتیپ حیوانات

آنالیزهای درخت رگرسیونی با استفاده از  .است گره پایانی
 انجام شد. rpart (Therneau et al., 2022)افزاری بسته نرم

 (Random Forest, RFجنگل تصادفی )
توسط بسته  (Breiman, 2001) الگوریتم جنگل تصادفی    
 منظوربه randomforest (Liaw, 2022) افزارینرم

های اصلاحی ژنومی استفاده گردید. جنگل بینی ارزشپیش
شود که ای از درختان رگرسیونی ایجاد میتصادفی از مجموعه

نمونه از اطلاعات اطلاعات ژنوتیپی و   nشاملهرکدام 
صدها یا هزاران نتیجه در واقع از باشد. اد مرجع میافر فنوتیپی
بر مبنای  RFتوان گفت می و شودگیری میمیانگیندرخت 

تعداد متغیر  RF پارامترهای بسیار مهم دررأی اکثریت است. 
( ntree( و تعداد درخت )mtryانتخاب شده در هر گره درخت )

ها تعیین ب آنساست که قبل از انجام آنالیزها باید مقدار منا
، ntreeو  mtryترین ترکیب از شود. برای یافتن بهینه

و  mtry (250 ،500 ،1000،، 1500ترکیبات مختلفی از 
( برای 2000و  250 ،500 ،1000،، 1500) ntree ( و2000

که منجر ترین ترکیب بهینه. در در نظر گرفته شد RFتشکیل 
گردید نی یببینی و حداکثر صحت پیشبه حداقل خطای پیش

 بود. 1500برابر  ntreeو  500برابر  mtryپارامتر 
Boosting 

 ,gbm (Ridgewayافزاری این الگوریتم در قالب بسته نرم    

مورد استفاده قرار گرفت. توابع پایه مورد استفاده در  (2022

توابع پایه  Boosting . دربوداین الگوریتم درخت رگرسیونی 
یک روی سریالی هر صورتبهمانند درختان رگرسیونی 

بندی ی تقسیمدرستبه باقیمانده درخت قبلی )اطلاعاتی که
شوند و انتظار این است که با تمرکز بر اند( اضافه مینشده
بندی شده در درخت قبلی مقدار خطا های به اشتباه دستهداده

که خطا در حال در درخت بعدی کاهش پیدا کند و تا زمانی
 Ghafouri-Kesbi et)یابد کاهش است الگوریتم ادامه می

al., 2016).  درختی که در آن خطا حداقل شوددر نهایت 
برای تجزیه و تحلیل  )ممکن است آخرین درخت نباشد(

 Boostingتوان گفت می روشود. از اینمی فادهاطلاعات است
باید  RFنیز همانند   Boostingروشگرا است. روشی نخبه

  Boostingبرای پارامترهایش تنظیم شود. پارامترهای مهم در
(. برای lr)( و نرخ یادگیری ntree)عبارتند از تعداد درخت 

ntree و برای  (1000و  500، 250، 100)ردیمقداlr مقدار 
 lr) بهترین ترکیب ودر نظر گرفته شد ( 05/0و 01/0، 001/0)

برای آنالیزها مورد استفاده قرار  (500برابر  ntreeو  01/0برابر 
 گرفت.

 

 و بحثنتایج 
نشان  1های مورد مطالعه در شکل نی روشیبصحت پیش    

های مطالعه شده، با افزایش در تمامی روشداده شده است. 
( به Aهای دارای اثر غالبیت از صفر )سناریو QTLدرصد 
بینی کاهش یافت. ( صحت پیشA+100%D)سناریو  100%

با افزایش درصد  RRBLUP-m6برای مثال در روش 
QTL 100و سپس به  50ر به فصهای دارای اثر غالبیت از% ،

کاهش  55/0و سپس به  62/0به  65/0صحت پیش بینی از 
 ،QTL 500و  50، در هر دو حالت Aدر سناریو یافت. 

بینی از حداکثر صحت پیش RR-m6و  BayesAهای روش
داری از طور معنیبه RTبرخوردار بودند و از طرف دیگر روش 

نتیجه  بود. وردارخربها تری نسبت به سایر روشصحت پایین
( نیز A+100%Dو  A+50%Dاخیر در دو سناریو دیگر )

 یکسب یفرهاد غفور

 ها مقايسه روش
هاي اصلاحي ژنومي برآورد شده از بررسي ارزش منظوربه    

 ,LR (Legarra and Reverterهاي روش برخي شاخص

 عبارت بود ازکه بيني: ( صحت پيش1شامل  (2018
بيني شده و هاي اصلاحي پيشهمبستگي پيرسون بين ارزش

عبارت بود از که ( Bias( اريبي )2 ،هاي اصلاحي واقعيارزش
بيني شده منهاي ميانگين هاي اصلاحي پيشميانگين ارزش

 يا تورم پراکندگي (3 و هاي اصلاحي واقعيارزش
(Dispersion ،Inflation)  که عبارت بود از رگرسيون 

بيني هاي اصلاحي پيشهاي اصلاحي واقعي روي ارزشارزش
استفاده شد. هر سناريو مورد مطالعه که ترکيبي از روش  شده

هاي داراي اثر QTLدرصد و  QTLمورد مطالعه، تعداد 
 تکرار ذخيره شد. 10بار تکرار شد و ميانگين  10بود، غالبيت 

 بات و میزان حافظه مورد استفادهانجام محاس زمان
 Pryr (Wickham, 2018)افزاري با استفاده از بسته نرم    

ميزان فضاي موردنياز براي پردازش کدهاي هر روش بر روي 
گيري شد. زمان محاسبات نيز با استفاده از يک حافظه اندازه

 گيري گرديد.اندازه Rافزار تابع در نرم
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با بیشترین  RR-m6و  BayesAیکه صورتبهمشاهده شد 
بینی نمودند و از های اصلاحی ژنومی را پیشصحت ارزش

  خر قرار گرفت.آدر رتبه  RTاین نظر روش 

 

 دارای اثر غالبیت. هایQTLو درصد  QTL از تعداد های اصلاحی ژنومی در سناریوهای مختلفصحت ارزش -2شکل 
Figure 2. Accuracy of genomic breeding values in different scenarios of QTL number and percent of QTL with 

dominance effect. 
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بینی شده های اصلاحی پیشاریبی ارزش 3شکل 
که  هندهد. همانگورا نشان میهای مختلف توسط روش

 های دارای اثر غالبیتQTLشود با افزایش درصد ده میمشاه
( میزان A+100%D)سناریو  %100( به Aاز صفر )سناریو 

( تا RR-m6درصد ) 40های اصلاحی ژنومی بین اریبی ارزش
( افزایش یافت. از نظر میزان اریبی، رقابت RTدرصد ) 61

 وجود داشت هر BayesAو  RR-m6نزدیکی بین دو روش 
( و از این نظر هر p>0.05دار نبود )بین آنها معنی چند تفاوت

با اندکی  GBLUPدو روش رتبه اول را کسب کردند. روش 
وت نسبت به این دو روش در رتبه دوم قرار گرفت و روش اتف

RT برآورد نمود و های اصلاحی با حداکثر اریبی را نیز ارزش
 در رتبه آخر قرار گرفت.

 

 های دارای اثر غالبیتQTLو درصد  QTLاصلاحی ژنومی در سناریوهای مختلف از تعداد های شزراریبی ا -3شکل 
Figure 3. Bias of genomic breeding values in different scenarios of QTL number and percent of QTL with  

dominance effect. 

 

 

 

 یکسب یفرهاد غفور

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
ra

p.
14

.4
2.

10
2 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
25

18
62

2.
14

02
.1

4.
42

.1
1.

8 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

7-
27

 ]
 

                             7 / 12

http://dx.doi.org/10.61186/rap.14.42.102
https://dorl.net/dor/20.1001.1.22518622.1402.14.42.11.8
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-1371-en.html


 109........................................................ ............................................................................. 1402زمستان  /42ت دامی سال چهاردهم/ شماره اپژوهشهای تولید

های اصلاحی ، میزان پراکندگی )تورم( ارزش3در شکل 
بینی شده توسط روش های مختلف نشان داده ومی پیشنژ

طور مشابه با پارامترهای صحت و اریبی، در شده است. به
های دارای اثر غالبیت از صفر QTLاینجا نیز افزایش درصد 

( اثر منفی بر A+100%D)سناریو  %100( به A)سناریو 
های های اصلاحی گذاشته است. روشمیزان پراکندگی ارزش

RR-m6 ،BayesA  وGBLUP های اصلاحی ژنومی ارزش
 را با حداقل پراکندگی برآورد نمودند.

 

 های دارای اثر غالبیتQTLو درصد  QTLهای مورد بررسی در سناریوهای مختلف از تعداد روش های اصلاحی حاصل ازپراکنش ارزش -4شکل 
Figure 4. Dispersion of genomic breeding values in different scenarios of QTL number and percent of QTL with 

dominance effect. 
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زمان محاسباتی مورد نیاز برای انجام یک آنالیز مشابه     
نشان داده شده  5های مورد مطالعه در شکل توسط روش

ثانیه زمان محاسباتی  50با  RR-m6 ،RTدو روش  است.
ان ثانیه زم 60 اب GBLUPها بودند. روش سریعترین روش

 Boostingمحاسباتی مورد نیاز در رتبه دوم قرار گرفت. روش 

خر نیاز کندترین روش بود و در رتبه آدقیقه زمان مورد  12با 
، 8نیز با  RFو  BayesA ،RRBLUPهای قرار گرفت. روش

 های نسبتاًدقیقه زمان محاسباتی مورد نیاز جزو روش 6و  6
 کند بودند.

 
 های بررسی شدهزمان محاسباتی روش-5شکل 

Figure 5. Computing time of the studied methods 
 

نیاز برای پردازش کدهای  حافظه مورد 6در شکل     
از نشان داده شده است.  CPUهای مورد مطالعه بر روی روش

 1/0با  GBLUPو  RR-m6 ،RT هایروشاین نظر، 
رتبه اول قرار گرفتند و روش  ظه مورد نیاز درفامگابایت ح

 6/2و  2/3با  ترتیببهنیز  RRBLUPو  Boostingهای 
روش بیز  های پایانی را به خود اختصاص دادند.مگابایت رتبه

A  بالایی نیاز داشت.نسبتاً نیز به حافظه 

 
 های بررسی شدهحافظه مورد نیاز روش -6شکل 

Figure 6

. 

Memory requirement of

 

the

 

studied methods

 
 

 ارزیابی ژنومی واثرات غالبیت 
در اکثر مطالعات انجام شده در ارتباط با ارزیابی ژنومی چه     

های های واقعی و چه با استفاده از دادهبا استفاده از داده
سازی شده تنها اثرات ژنتیکی افزایشی ژنها در نظر شبیه

غالبیت  یشی مانند اپیستازی وازگرفته شده و از اثرات غیر اف
 ;Ashoori-Banaei et al., 2021)شده استچشم پوشی 

Ridgeway, 2022; Zhang et al., 2017).  مطالعات اخیر
نشان میدهند که اثرات غالبیت و اپیستازی در تنوع فنوتیپی 

های اهلی مشارکت دارند و در صورتیکه صفات اقتصادی دام
این مشارکت قابل توجه باشد در نظر گرفتن این اثرات در 

شود  ژنومی یش صحت ارزیابیازتواند منجر به افمدل می
(Aliloo et al., 2016). نتایج مطالعه ما نشان داد که 

عدم تفکیک  افزایشی و در نتیجه استفاده از یک مدل صرفاً

افزایشی زمانی که  یاثرات ژنتیکی غالبیت از اثرات ژنتیک
وردهای برآ منجر به ،ات غالبیت وجود داشته باشنداثر

غیر بینی پایین، اریب و های اصلاحی با صحت پیشارزش
 (Mohammadi, 2018). محمدی خواهد شد قابل اعتماد

صفات شیر تولیدی، مقدار چربی و پروتئین را در گاوهای 
شیری هلشتاین ایران را ارزیابی ژنومی نمود. برای صفات 
مذکور اگرچه میزان مشارکت اثرات ژنتیکی غالبیت در تنوع 

(، اما %1و  %1، %2 ترتیببهفنوتیپی صفات مذکور کم بود )
نومی لحاظ نمودن اثرات غالبیت در مدل، صحت ارزیابی ژ

به  ترتیببهبرای صفات تولید شیر، مقدار چربی و پروتئین را 
در مقایسه با مدلی که فقط شامل اثرات  %6و  %5، %3میزان 

مختاری ساعتی افزایشی بود افزایش داد. همچنین محمدی و 
(Mohammadi and Sattaei Mokhtari, 2018)  با
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سازی کامپیوتری، نشان دادند که تفکیک استفاده از شبیه
اثرات غالبیت از اثرات افزایشی، صحت ارزیابی ژنومی را 

، صحت BayesAی که در روش صورتبهافزایش خواهد داد 
، صحت BayesLو در روش  69/0به  63/0ارزیابی ژنومی از 

همچنین  .فزایش یافتا 67/0به  65/0ارزیابی ژنومی از 
های اصلاحی ژنومی در نتیجه افزایش در اریبی ارزش

پوشی از اثرات ژنتیکی غالبیت در مدل ارزیابی ژنومی چشم
 Mohammadi and)مختاری ساعتی توسط محمدی و 

Sattaei Mokhtari, 2018) ش شده است که با نتایج گزار
 Aliloo et)تحقیق حاضر در تطابق است. علیلو و همکاران 

al., 2016) ز پوشی اگزارش کردند که یکی از عواقب چشم
ات غالبیت، ارزیابی ژنومی اریب افراد کاندید انتخاب است اثر

های بندی اشتباه افراد بر اساس ارزشکه منجر به رتبه
 Aliloo et)اصلاحی خواهد شد. در مطالعه علیلو و همکاران 

al., 2016)  وارد نمودن اثرات غالبیت در مدل ارزیابی ژنومی
منجر به تغییر رتبه حیوانات بر اساس ارزش اصلاحی شد 

بندی حیوانات برتر در دو مدل یکه همبستگی رتبهصورتبه
غالبیت  حاوی اثرات افزایشی و مدل حاوی اثرات افزایشی و

ثیر وارد نمودن اثرات غالبیت در مدل تباط با تأدر اربود.  90%
. نون گزارشی منتشر نشده استکبر شاخص پراکندگی تا

ضریب رگرسیون برآورد شده در تمامی سناریوها بزرگتر از 
دهد عدم منظور نمودن اثرات غالبیت یک است که نشان می

های ارزش از در مدل منجر به برآوردهای کمتر از حد واقع
( برای افراد deflated breeding valuesژنومی )حی اصلا

 .(Liaw, 2022) کاندید انتخاب شده است
 هامقایسه روش

های مختلف های زیادی بر پایه الگوریتمکنون روشتا    
های اصلاحی ژنومی مورد استفاده قرار بینی ارزشبرای پیش

های بسیار ساده ها دامنه وسیعی از روشاند. این روشگرفته
های پیچیده تا روشعمولی مهای حداقل مربعات مانند روش

 ,.Howard et al)شوند مبتنی بر هوش مصنوعی را شامل می

بینی، پیش عملکردسه پارامتر در یک دیدگاه کلی، . (2014
کلی یک ملکرد عسرعت محاسباتی و مقدارحافظه مورد نیاز 

 ,.Ashoori-Banaei et al) دهدروش را تحت تاثیر قرار می

بینی، روشی که صحت آن نزدیک از نظر صحت پیش .(2021
باشد، از نظر اریبی روشی که اریبی آن نزدیک به صفر  1به 

 1باشد و از نظر پراکندگی روشی که ضریب پراکندگی آن به 
 Macedo)ژنومی مطلوب تر استزیابی رنزدیکتر باشد برای ا

et al., 2020) . روشبینی پیشصحتRR-m6  بالاتر از
بود و در بیشتر سناریوها عملکردی برابر و یا  rrBLUP روش

داشت که از  GBLUPو  BayesAبهتری نسبت به دو روش 
های انتخاب ژنومی هستند. صحت بالا به جمله بهترین روش

های اصلاحی ژنومی حیوانات این معنی است که ارزش
-بندی حیوانات بر اساس ارزشرود شده و لذا رتبهتر برآصحیح
تر انجام خواهد شد که در ژنومی آنها درستصلاحی اهای 

شود. از این نظر جای خود پیشرفت ژنتیکی بالاتر را باعث می
های اصلاحی ژنومی حائز هر درصد افزایش در صحت ارزش

اهمیت است چرا که به حداکثرسازی پیشرفت ژنتیکی کمک 
دارای مزیت است.  RR-m6روشاز این لحاظ  و خواهد کرد

ای اصلاحی حاصل از این روش جزء نااریب ارزش ه همچنین
 BayesAترین برآوردها بوده و از این نظر با برآوردهای روش 

اگرچه  ،قابل مقایسه بوده و در برخی موارد کمتر هم بود
از یک دیدگاه اصلاح نژادی برای تفاوت ها معنی دار نبودند. 

 زبینی صحیح پاسخ به انتخاب، برآوردهای نااریب اپیش
 ,.Macedo et al)از است های اصلاحی مورد نیارزش

 هاهمه روش برای رضاریبی برآورد شده در تحقیق حا. (2020
های اصلاحی . به عبارت دیگر برآوردهای ارزشبودمثبت 

برای افراد کاندید انتخاب بیشتر از مقدار ارزش های اصلاحی 
سازی شده( آنها بود. این مسأله منجر به واقعی )شبیه

برآوردهای بیش از انتظار از پیشرفت ژنتیکی سالیانه خواهد 
 Boostingو  RT ،RRBLUP ،RFهای شد که برای روش

از نظر  شده بیشتر خواهد بود.بررسی های نسبت به سایر روش
ز حداقل ا  RR-m6روش رودهایبرآ شاخص پراکندگی نیز

های پراکندگی برخوردار بودند و از این نظر نیز در کنار روش
GBLUP  وBayesA ها بود. عملکرد جزو بهترین روش

به دو روش نسبت  RR-m6بینی برابر یا بهتر روش روشپیش
GBLUP  وBayesA  از این نظر حائظ اهمیت است که دو

های ارزیابی ژنومی به شمار می روش اخیر از بهترین روش
 ,Abdolahi Arpanahi) عبدالهی ارپناهیبرای مثال، روند. 

، روش شبه BayesBو  GBLUP روش پارامتری دو (2017
 Baggingو  RFغیرپارامتریهای و روش RKHSپارامتری 

GBLUP ژنتیکی معماری با کمی صفات ژنومی یارزیابدر  را 
دو روش  کلدر  افزایشی مقایسه نمودند و گزارش کردند که

GBLUP  وBayesB های عملکرد بهتری نسبت به روش
صالحی و همچنین  شبه پارامتری و ناپارامتری داشتند.

در یک مطالعه شبیه سازی،  (Salehi et al., 2021)همکاران 
 BayesBو  GBLUPهای پارامتری بینی روشعملکرد پیش

رد مقایسه قرار مو RFو BagBLUPرا با دو روش ناپارامتری 
از  BayesBن گزارش کردند که روش دادند. این محققی

های وش( و ر73/0بینی برخوردار بود )حداکثر صحت پیش
GBLUP ،BagBLUP  وRandom Forest  63/0، 63/0با 

 دیگر از طرفهای بعدی قرار گرفتند. در رتبه 54/0و 
از سرعت محاسباتی بسیار بالایی برخوردار   RR-m6روش

شود محاسبات را در مدت زمان کوتاهی به که باعث می بود
ه کمتری ظبه حاف داریطور معنیبه انجام برساند و در ضمن

( که این 5و  4های )شکل بودرای انجام محاسبات نیازمند ب
مشهود است. حتی این روش  های دیگر کاملاًبرتری بر روش

بینی های پیشترین روشکه یکی از سریع GBLUPبر روش 
توجه کنیم . داشتهای اصلاحی است تا حدودی برتری ارزش

ی این برتر کهایی با حجم کوچکه ممکن است در مورد داده
های حجیم جایی چندان مهم نباشد اما در زمان استفاده از داده

له عت در دسترس محققین قرار گیرد مسأسرکه نتایج باید به
متفاوت است. برای مثال در تحقیق حاضر ابعاد ماتریس 

بود که ماتریس ژنوتیپی کوچکی  1000×10000ژنوتیپی 
نده در برگیر هک SNPهای تراشه شود. اخیراًمحسوب می

777000 SNP اند هستند برای گاو شیری توسعه داده شده
(Howard et al., 2014) ها و در با در که با استفاده از آن

 سفرد ابعاد ماتری 1000نظر گرفتن جمعیت مرجع برابر 
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های خواهد شد که تجزیه چنین داده 1000×777000ژنوتیپی 
های بیزی مدت زمان طولانی هایی مانند روشبزرگی با روش

طلبد که ممکن است های محاسباتی بالایی را میو نیازمندی
های معمولی غیرممکن شود. در آینده ها با کامپیوترانجام آن

در  تری کهکماهای بسیار مترنزدیک حتی ممکن است تراشه
باشند جهت استفاده  SNPبرگیرنده اطلاعات چند میلیون 

برای اهداف اصلاح نژادی توسعه داده شوند. در چنین 
  RR-m6 هایی ماننددار روششرایطی است که برتری معنی

 شود. ها مشخص میبر سایر روش
 

 گیری کلینتیجه
ایشی زنتایج نشان داد که استفاده از یک مدل صرفاً اف    

 مشارکته اثرات غالبیت در تنوع فنوتیپی صفت زمانی ک
ارزیابی ژنومی نامناسبی خواهد شد. د منجر به نداشته باش

های اصلاحی با صحت پایین، اریب و غیر قابل اعتماد ارزش
را   RR-m6روشنتیجه چنین ارزیابی ژنومی خواهد بود. 

یج اهای رعنوان یک روش جایگزین برای روشتوان بهمی
های بزرگ پیشنهاد در مواجهه با داده نومی خصوصاًارزیابی ژ

، بسیار برخوردار بودبینی بالایی پیش عملکرد از کرد چرا که
 .داشتهای محاسباتی بسیار کمی و نیازمندی بودسریع 
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