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گاوهاي هلشتاینژنومیانتخابهاي مختلف آماري در روشمقایسه

3نژادو علی اصغر اسلمی2، محمد مهدي شریعتی1محمد تیموریان

چکیده
و فنوتیپی با استفاده ازهاي ژنومیهاي ژنتیکی را در صفات پیچیده کمی از طریق ترکیب دادهارزش، ژنومیانتخاب 

هاي ژنتیکی در جمعیت تحت انتخاب اثر زیادي بر موفقیت این روش بینی ارزشصحت پیش. کندبینی مییشهاي آماري پمدل
شود، از عوامل مؤثر بر صحت گري در جمعیت مرجع از آن استفاده میمدل آماري که براي برآورد اثرات نشان.انتخاب دارد

مدل آنالیز انتخاب بهترینبر ي، جمعیت مرجع و معماري ژنتیکی صفت رگنشانمانند تراکم عوامل مختلفی . باشدها میبینیپیش
بررسی این جمعیت ژنومیهاي مختلف آنالیز در انتخاب مدلسازي و گاوهاي هلشتاین ایران شبیه،در این مطالعه.گذارندتاثیر
یکمهاي صفت جایگاهتعداد از جمعیت مرجع،یهاي مختلفر حالتدCوA ،B ،LASSOبیزي چهار مدلوGBLUPمدل. ندشد

)QTL ( هاي بیزي نسبت به روش روش.مقایسه شدنديگرنشانو تراکمGBLUP ي داشتند و این برتري در بالاتربرآوردصحت
براي .بیشتر بودع ایرانهاي دیگر در تشکیل جمعیت مرجاز اطلاعات جمعیتاستفادهوهاي بزرگ اثرحالت کم بودن تعداد ژن

ماده وگاوهاي نر و ی شاملمرجعدر جمعیتBکارگیري مدل بیز هب، جمعیت گاوهاي هلشتاین ایراندرژنومیانتخاب 
. گرددمییشنهادپهاي دیگرطلاعات جمعیتاگیري ازبهره

سازي، هلشتاین ایرانشبیه،بیزيهاي، روشژنومیانتخاب : هاي کلیديواژه

مقدمه 
دام از طریق انتخاب حیوانات برتر سعی کنندگان صلاحا

اغلب . دنهاي اقتصادي داردر افزایش تولید و کاهش هزینه
صفات مهم اقتصادي داراي ماهیتی کمی و پیچیده بوده و 

وگیردها از طریق تعداد زیادي ژن صورت میکنترل آن
انتخابگذشته در.ثیرگذار استأها تعوامل محیطی نیز بر آن

هاي ارثی به روش بینی ارزشبر اساس پیشبراي این صفات
هاي فنوتیپی و از طریق داده1نااریب خطیبرآوردبهترین 

اي و به کمک مدلی که براي صفات کمی تعداد شجره
گرفتدر نظر می)ژنیاثرات پلی(نامحدودي ژن کم اثر

.)10،21(هایی به همراه داشته استتپیشرف
هاي ملکولی و هاي وسیع تکنیکتامروزه با پیشرف

نشانمخصوصاًژنتیکی گرنشانادي ـشناسایی تعداد زی
اصلاح کنندگان دام به ، 2یدينوکلئوتتکشکلی چندهايگر

محاسبه ارزش ارثی ژنومی مستقیم از طریق مجموع دنبال
ژنومیهاي کل ژنوم به کمک روش انتخاب نشانگراثرات 
کاهش فاصله نسل با،هاردبرآوصحت افزایشبهکه هستند

کید بر أخونی با ت، کاهش هم)11(ترینیانتخاب در سنین پا
و در )4(اطلاعات شخصی به جاي اطلاعات خویشاوندي

.گرددمیمنجر نهایت افزایش بهبود ژنتیکی
بینی اثرات پیشبر اساسژنومیتئوري انتخاب 

با 4پیوستگیکه در باشدمی3صفات کمیهایی ازجایگاه
. )2،8،13(دارندنقرار در موقعیت تعادل ي ژنتیکیهانشانگر

در جمعیت هاي آماري با روشها گرنشاناثرات افزایشی 
اي از حیوانات تعیین زنوتیپ شده با مرجع، شامل مجموعه

بینی ژنومی شود و پیشمیبرآوردها، هاي فنوتیپی آنداده
سایر حیوانات که فقط داراي اطلاعات ژنوتیپی هستند از 

شود ها حاصل میي آنگرنشانمجموع اثرات طریق 
مکملی در کنار سایر ات ژنومی حیوانات منبعاطلاع.)6،8،23(

ها که گرنشانتعداد چونولیباشداطلاعات پیشین می
در به آن کمتر نسبتمعادلاتتعداد افرادوزیاد تمجهولا

ت محاسباتی را نیز به همراه دارد، مشکلاشودنظر گرفته می
ها صفر یا نزدیک گرنشاناز طرفی اثرات بعضی از این .)22(

یازمند توسعه و نژنومیباشد و اجراي انتخاب میصفر
آنچه فهم بهترهمچنین.باشدمینوین هاي روشسازيبهینه

شود به مدل آنالیز وابسته بینی میدر انتخاب ژنومیک پیش
.)2(است

اند و مطرح شدهژنومیهاي مختلفی در انتخاب روش
کدام در شرایط مختلف براي رسیدن به بهترین عملکرد هر

ها به طور کلی در دو دسته این مدل.ارزیابی شده است،مدل
بر اساس رگرسیون هایی که روش-1: شوندبندي میطبقه

هایی که از روش-2باشندها میگرنشانمستقیم فنوتیپ به 
رسیدن به تابعی از روابط يبراکواریانس- ساختار واریانس
هاي رگرسیون گروه اول روشدر.)5(گیرندژنومی بهره می

وجود داردLASSO5وA،B،Cبیزي مثل بیز 
اي و در بعضی کشورها به صورت دو مرحلهکه .)13،17(

در ها این روش. شوندهاي سنتی استفاده میهمراه روش
زمان محاسباتی بالایی نیاز به هانشانگرصورت زیاد بودن 

بینی هاي مختلفی از بهترین پیشحالتکه گروه دوم.دارند
شود، معادل رگرسیون ریج را شامل می6ریب خطی ژنومیانا

و از ماتریس روابط ژنومی محاسبه شده از )11،14(باشندمی
) A(به جاي ماتریس روابط خویشاوندي ) G(ها نشانگر

.)12،20(کننداستفاده می

)m.teimurian@gmail.com:نویسنده مسوول(دانشجوي دکتري، دانشگاه فردوسی مشهد -1
، دانشگاه فردوسی مشهدو دانشیاراستادیار-3و 2

20/10/93:تاریخ پذیرش21/3/93:تاریخ دریافت

1- Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) 2- Single Nucleotide Polymorphism (SNP)
3  -Quantitative Trait Loci (QTL) 4- Linkage Disequilibrium (LD)
5- Least Absolute Selection and Shrinkage operator 6- Genomic- BLUP (GBLUP)

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشهاي تولیدات دامی
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ها بر حسبنشانگربندي تههاي ارزیابی براي دسروش
نواخت در ه صورت یکــها را بنشانگریا همه ،سهم واریانس

ها و سهم نشانگربین نواختییریکغو یاگیرندنظر می
ها داراي سهم بالا نشانگرواریانس را لحاظ کرده و تعدادي از 

شوند و از نظر گرفته میبقیه داراي سهم کم و حتی صفر در و
.)16،21(کنندیاستفاده مهاي بیزي غیرخطیروش

تبدیل به روش ژنومیانتخاب رهادر بسیاري از کشو
و مطالعات )12،21(اصلی ارزیابی گاوهاي شیري شده است

مانند اندازه و انتخاب ش هاي مختلف این روزیادي در زمینه
هاي تعیین ژنوتیپ ي تراشهگرنشاننوع جمعیت مرجع، تراکم 

کهدلیل اینبه.هاي آماري صورت گرفته استو روش
این روش هنوز ،وجود نداردجمعیت مرجع مناسب در ایران

جا که فقط از آن.هاي مرسوم نشده استگزین روشجاي
گاو نر پروف شده یا جوان در ایران وجود دارد، در 80حدود 

ها باز هم از تعداد قابل قبولی صورت تعیین ژنوتیپ تمامی آن
نیستند و استفاده از براي ایجاد جمعیت مرجع برخوردار 

گاوهاي ماده و اضافه کردن اطلاعات ژنوتیپی سایر کشورها 
مخصوصا کشورهایی که صادرات اسپرم بیشتري به ایران 

گاوهاي ماده و ترکیب اطلاعات . ناپذیر استدارند اجتناب
هاي دیگر با جمعیت مرجع کوچک و افزایش تعداد جمعیت

. )6(دهدمیفزایشرا اها بینیحیوانات صحت پیش
هاي آنالیز با توجه به معماري عملکرد هر یک از روش

ي و سایر عوامل نشانگرژنتیکی صفت، ساختار جمعیت، تراکم 

هاي باشد و بررسی روشهاي مختلف متغیر میدر جمعیت
.)2،7(هاي مختلف الزامی استآماري در جمعیت

رین که بیشتگاوهاي هلشتاینی ازدر این مطالعه، جمعیت
،داشته باشدایران شباهت را به جمعیت واقعی هلشتاین 

هاي آماري مختلف در روشهابینیپیشصحت سازي و شبیه
بررسی هاي مختلف در حالتسازي شدهبراي جمعیت شبیه

. شده است

هامواد و روش
سازي شبیه

10درسازيیهشب)QMSim)17افزار با استفاده از نرم
بین پیوستگیبرقرار نکردن تعادل ابتدا براي . شدانجامتکرار

و برقراري تعادل هاي صفت کمیجایگاهو ها نشانگر
ثر ؤیک جمعیت پایه مشترك با اندازه م،رانش-موتاسیون

50سپس . ایجاد گردید) ماده500نر و 500(حیوان 1000
نسل آمیزش با 50نسل آمیزش تصادفی بدون تغییر تعداد و 

تعداد . حیوان صورت گرفت5000بهجی تعدادافزایش تدری
حیوانات هر جنس ثابت ماند و سیستم آمیزشی بر اساس 

.صورت گرفتها ترکیب تصادفی گامت
اولی ،از آخرین نسل جمعیت پایه دو جمعیت مختلف

سازي شبیه،جمعیت گاوهاي خارجیجمعیت ایران و دومی 
1ي در جدول سازکار رفته براي شبیههپارامترهاي ب.شدند

.شده استنشان داده
شدهمشتقتیجمعدووهیپاتیجمعساختار- 1جدول 

Table 1. The structure of base and two derived populations
جمعیت هلشتاین خارجیجمعیت اولیه هلشتاین ایرانساختار جمعیت

2ایجاد جمعیت پایه:مرحله اول

1فاز -)تعداد حیوانات(یهپاهاي جمعیت نسلتعداد
2فاز -)تعداد حیوانات(یهپاهاي جمعیت نسلتعداد

ایجاد جمعیت هلشتاین ایران و خارجی:2مرحله 
نر از جمعیت پایهتعداد
ماده از جمعیت پایهتعداد
هانسلتعداد

نرهانسبت
آمیزشیستمس

جایگزینی نرهانرخ
هاجایگزینی مادهنرخ

انتخابنحوه
ارزش ارثیبرآوردروش

50)1000(
50)5000(

500
2000
10

5/0
تصادفی

8/0
3/0

فنوتیپ بالا
-

50)1000(
50)5000(

500
2000
10

5/0
تصادفی

6/0
3/0

EBVبالا
BLUP

هاي وارداتی از جمعیت سازي ورود اسپرمشبیهبراي 
) ماده2000نر و 500(گاو نر به جمعیت ایران 100خارجی

نسل با آمیزش تصادفی 10وارد شد و این جمعیت براي 
هاي اخیر رفته در نسلکار هپارامترهاي ب. سازي شدشبیه
براي هر والد ماده در فرزندمشابه شرایط واقعی با یک تقریباً

گزینی نرها و نرخ جاي. درصد نتاج نرصورت گرفت50سال و 
هاي اس ارزشانتخاب بر اسو3/0و 5/0ها به ترتیب ماده

.صورت گرفتBLUPروش شده ازبرآوردارثی 
برقراري تناسب بین اطلاعات موجود در این مطالعه براي 

تعدادها وها، طول کروموزومتعداد کروموزوم(از ژنوم گاو 
100طول کروموزم هر یک به 3ژنومی متشکل از ) هاجایگاه
و25/0پذیري صفت وراثت.سازي شدشبیهمورگانسانتی
هاي براي بررسی تاثیر تعداد ژنهاي صفت کمیجایگاهتعداد 

سازي براي شبیه.نظر گرفته شددر100و 10بزرگ اثر، 
تعدادکیلو بازي،50معادل با تراشهي متوسطنشانگرتراکم 
1/0تر از بزرگ1یآللی با حداقل فراوانی آللدو نشانگر7500

ارزش ارثی واقعی .شدندصورت تصادفی در کل ژنوم توزیعهب
:هر حیوان از رابطه زیر محاسبه شد





n

j
ijji gTBV

1
.

، QTLهاي اثر افزایشی ژنوتیپjدر این رابطهکه
ijg ژنوتیپQTL جایگاهدرjو امn تعدادQTLيها

گرفتن در هر دو صفت، با برابر. باشدمیامiحیوان 
، تمامی واریانس ژنتیکی بهQTLپذیري صفت و وراثت

1- Base Population
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QTLاثر هر . اختصاص یافتهاQTL از یک توزیع گاما با
.گیري شدپارامترهاي ثابت نمونه

جمعیت مرجع در سه حالت مختلف براي برآورد اثرات 
گاو نر از 1000در حالت اول فقط . نشانگري تشکیل شد

خاب شد، در حالت دوم علاوه بر جمعیت هلشتاین ایران انت
گاو ماده از هلشتاین ایران به آن 1000گاو نر، 1000این 

گاو نر از سایر 1000افزوده شد و در نهایت در حالت سوم 
.ها نیز به حیوانات قبلی اضافه شدجمعیت

ارزیابی ژنومیمدل
.باشدکل خطی به صورت زیر میساختار کلی مدل به ش

i
j

jjiji ezy   

ijz،کلیانگینم، امiفنوتیپ حیوان iyدر آنکه 
ام در jنشانگربا توجه به ژنوتیپ 2یا 1، 0یکی از ضرایب 

متغیر jام، jنشانگری آللگزینی اثر جايjام، iحیوان 
ها برآوردام در jنشانگربودن یا نبودنبراي 1یا صفرشاخص 

، Aیزب(مدل بیزي ها با چهارداده. باشدها میبردار ماندهieو 
آنالیز GBLUPو مدل ) Cو بیزLASSOبیز ،Bیزب

.شدند
هاي در مدلBLUPمشابه ارزیابی : G-BLUPروش 
با این تفاوت که ماتریس روابط ژنومی ساخته است هندرسون 

اي ین ماتریس روابط شجرهشده از اطلاعات مولکولی جایگز
هايدرایه مربوط به جفت حیواناتی که ژنوتیپوشودمی

بیشتري داشته و در نتیجه شباهت ژنومی بالاتري یکسان
رابطه زیر محاسبه روابط ژنومی از . باشدتر میدارند بزرگ

.شوندمی

Zوامiجایگاهدوم در آللفراوانی ipدر این رابطه که
که باشد یمMاز Pماتریس حاصل از تفاضل 

  )5/0(2 ipP وM ماتریس کدهاي ژنوتیپی به
براي هموزیگوت اول، هتروزیگوت و - 1و 1،0صورت 

.)20(شدباهموزیگوت دوم می
مویسن ها از سوينشانگررگرسیون بیزي بر مدل : Aیزب

ها داراي اثر بوده و نشانگرهمه . پیشنهاد شد) 16(و همکاران 
ا ببه صورت مستقل ي، توزیع پیشین نرمالنشانگربراي اثرات 

2میانگین صفر و واریانس 
iشود فرض می

)),(~| 22 0 jjj Ng  ( ها نشانگرکه این واریانس براي
که نوعی توزیع از یک توزیع کاي مربع وارونمتفاوت بوده و

tت تبعیخاص ي و پارامتر مقیاس با درجه آزادباشد،می
~),(کندمی Svj

22  دو پارامتر ثابت فرض که این
و Rنویسی به زبان این مدل با استفاده از برنامه. )8(شوندمی

آندور اول100انجام شد که 2گیري گیبسدور نمونه1000
.)7(شددر نظر گرفته 3دورهاي سوخته

ها نشانگربخشی از : 4)انتخاب متغیر تصادفی بیزي(Bیزب
آورند در مدل قرار که اطلاعاتی در مورد فنوتیپ فراهم می

ترین مدلقابل قبولعایب فرمولی، تقریباًمرغمعلی. گیرندمی
نرمال با میانگین صفر و ترکیبی از توزیع پیشین. باشدرایج می

2واریانس 
j ينشانگربراي اثرات),(~| 22 0 jjj Ng 
با (کاي مربع وارون و صفرکه توزیع شودفرض می
ها براي واریانس1وπنسبت به)2sو vپارامترهاي 

:شودمیدر نظر گرفته 

هاي گیريو نمونهRافزار با استفاده از نرماین مدل 
با توجه به ). 6،7(. شدانجام5هاستینگز- متروپولیسگیبس و 

7500(ها نسبت به نشانگرها QTLتعداد کم 
7500و 10

100( ،
براي صفر گرفتن اثرات است،متغیر انتخاب که پارامتر 

.در نظر گرفته شد95/0برابر نشانگرها 
هاي نشانگربراي Bدر این روش بر عکس بیز : Cبیز 

از یک واریانس مشترك به جايبا اثرات مخالف صفر
کند و بر ها استفاده میجایگاهتعریف شده براي واریانس
برآوردواریانس یناGBLUPدرواریانس معین عکس 

همکاران و یرهبسوياز2011این مدل در سال .شودمی
در مدل وارد شده است کهیک متغیرπنسبتوشدپیشنهاد 

ین تعیدر هنگام آنالیزها توجه به معماري ژنتیکی صفت باو 
هاي داراي نشانگرشود که اي تنظیم میبه گونهو شود می

احتمال ترکیبی .هستندبرآورداثرات با پارامتر نامعین قابل 
:باشدنواخت میداراي توزیع پیشین یکنسبت 















10
0

22 ),(~| ggj

j

Ng

g

در این روش مشکل نیاز به تعریف توزیع :LASSOیزب
بیزهاي قبلی حل شده است و نیازمند اطلاعات پیشین در

مقادیر ضریب این مدل مجموع قدرمطلق .کمتري است
ن آهاي برآوردبرد و رگرسیون را در مدل رگرسیونی به کار می

توان با در نظر گرفتن یک توزیع پیشین لاپلاس براي را می
،صورت توزیع پیشین مدل بیزي تعبیر کردضرایب، بهبرآورد

ها نشانگربه انقباض بیشتري براي ضرایب زیع لاپلاس توکه
شود باعث میوشودمیمنجرAبه سمت صفر نسبت به بیز 

اثراتبعضی ضرایب و داشتنصفر بودن زمانی همکه احتمال 
براي اجراي Rافزار نرمگیري گیبس بانمونه. افزایش یابدبالا

.)7(مدل استفاده شد
هاي واقعی یا از روشهاي کاربردي براي دادهدر روش

هاي بیزي و یا حالتی از مدلGBLUPبینی خطی پیش
ها یا در این روش. شوداستفاده میBیزبغیرخطی مثل 

رگرسیون مستقیم و خطی رکوردهاي فنوتیپی بر نشانگرها 
تابعی از روابط کههاي ژنومی شود و یا ارزشاستفاده می

کواریانس بین - ا استفاده از ساختار واریانسباست،ژنومی
هاي ارثی اغلب کشورها ارزش). 3(شود متغیرها استفاده می

هاي تک هاي سنتی را در روشژنومی مستقیم را با روش
.کننداي ترکیب میاي و دومرحلهمرحله

با توجه به تنوع معماري ژنتیکی در صفات، دو صفت یکی 
ر و دیگري با تعداد زیادي ژن در با تعداد کمی ژن بزرگ اث

چنین جمعیت مرجع در سه حالت مختلف هم. نظر گرفته شد
تراکم . شدمتناسب با جمعیت هلشتاین ایران تشکیل 

1- Minor Allele Frequency (MAF) 2- Gibbs Sampling
3- Burn-in Period 4- Stochastic Search Variable Selection (SSVS)
5- Metropolis-Hastings
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هاي تعیین هاي رایج تراشهي متوسط و بالا که تراکمنشانگر
ژنومیهاي ارثی ارزشو سازي شدند یه، شبژنوتیپ هستند

ي حاصل از نشانگراثرات برآورداز جمعیت تائید با استفاده 
. بینی شدندهاي آماري پیشجمعیت مرجع در هر یک از مدل

ها به صورترآوردــبا از معیار صحت ــهبراي مقایسه روش
شده و واقعی در بینیبستگی بین ارزش ارثی پیشهممجذور

.ید استفاده شدأیجمعیت ت

و بحثنتایج
آماري براي لف هاي مختدر مدلهابینیپیشصحت 

ر دو نوع جمعیت مرجع هاQTLمتفاوت از تعداد هايحالت
.اندنشان داده شده2دولج

QTLتعدادومرجعتیجمعمختلفيهاحالتدریارثهايارزشبینیپیشصحت- 2جدول
Table2. The Accuracy of the prediction of breeding value for 3 different RF and 2 different QTL number

مدل *جمعیت مرجع QTLتعداد 
Cبیز  LASSOیزب Bبیز  Aبیز  GBLUP

54/0 51/0 47/0 4/0 29/0 1 10
55/0 53/0 49/0 43/0 32/0 2
59/0 56/0 54/0 5/0 38/0 3

5/0 48/0 42/0 38/0 32/0 1 100
52/0 51/0 46/0 4/0 34/0 2
55/0 53/0 5/0 44/0 39/0 3

هاگاو سایر جمعیت1000+ گاو ماده 1000+ گاو نر 3:1000یت جمعگاو ماده،1000+ نر گاو1000: 2یت جمعگاو نر ایران،1000: 1یتجمع: *

اگرچه کم بودن روابط خویشاوندي بین افراد جمعیت 
مرجع با جمعیت تحت انتخاب باعث کاهش صحت 

ن بودن اندازه موثر در پائیشود، از طرفی دیگر میهابینیپیش
هاي واقعی شده نسبت به جمعیتسازيشبیهاین جمعیت 

.استشدهدر این مطالعه ها برآوردباعث بالا رفتن صحت
برآورداز صحت GBLUPهاي بیزي نسبت به روش روش

که تحت تاثیر تیدر صفبرترياین .بالاتري برخوردار بود
که یزمانبیشتر بود و،شتاثر قرار دااد کمی ژن بزرگتعد

،داشتصفت تحت تاثیر تعداد زیادي ژن با اثرات کم قرار 
کمتر به معماري ژنتیکی صفت GBLUPروش . یافتکاهش 

ثیر تعداد زیادي ژن أوابسته است و زمانی که صفت تحت ت
تفاوت چندانی با ها بینیاز نظر صحت پیش،قرار دارد

،ژنومیدر انتخاب زمانی که در نتیجه .هاي بیزي نداردروش
هاي از نظر تعداد و میزان اثر جایگاهمعماري ژنتیکی صفت

روش مناسبی خواهد ،باشدنمشخص کاملاًآن صفت کمی
کلارك و ازسوي GBLUPنسبت به Bبرتري روش بیز . بود

. گزارش شده استسازي در یک مطالعه شبیه) 2(همکاران 
هاي بزرگ اثر در معماري وجود ژن)2(ك و همکاران کلار

ین برتري عنوان ارا عاملی براي افزایش ژنتیکی صفت
ها در روش بیز برآوردهاي بیزي صحت در بین روش.اندکرده
Cو بیزLASSO نسبت به بیزBیزباًو مخصوصA

براي Cدر مدل بیز متغیر انتخاب .بودیشترب
حاصل 98/0و 992/0رتیب تر بهمارک100و 10هاي حالت

دهنده این مطلب است مقادیر متفاوت این پارامتر نشان. شد
، آگاهی از معماري ژنتیکی صفت براي انتخاب Bکه در بیز 

افزایش .روش مؤثر باشدتواند بر عملکرد اینمیپارامتر 
براي صفت چربی شیر را کلمبانی و Cصحت روش بیز 

،انددست آوردههبراي گاوهاي هلشتاین فرانسه ب) 3(همکاران 
تر دقیقنیازمند بررسیLASSOبیزوروش بیزياما این 

پارامترها در مدل هستند و در نتیجه در مورد گاوهاي هلشتاین 
نیازمند مطالعات ،ران که اطلاعات کاملی در دسترس نیستای

زمانی که از اطلاعات جمعیت دیگر استفاده .دنباشبیشتري می
افزایش GBLUPهاي بیزي نسبت به برتري روش،شد

روشهاي روش بیزي نسبت بهبرآوردافزایش صحت . یافت
GBLUPاز ) هلشتاین و جرسی(جمعیت مرجع چند نژاده در

برتري .شده استگزارش )12(و همکاران زبن هیطرف
زمانی که رابطه بین GBLUPهاي بیزي نسبت به روش

گائو و سويازجمعیت مورد انتخاب با جمعیت مرجع کم است 
با توجه به کمبود گاو نر .گزارش شده استنیز ) 7(همکاران 

پروف شده در گاو شیري ایران، استفاده از اطلاعات سایر 
جهت هاي نشانگري همکه فاز آللهاي هلشتاین جمعیت
ترکیب . ها خواهد بودبرآوردعاملی براي افزایش صحت دارند، 

هاي آللبینی ژنومی زمانی که فاز ها در پیشاطلاعات جمعیت
نیازمند ها حالت عکس داشته باشند،ي در بین جمعیتنشانگر

سازي در مطالعات شبیهکه با این.باشدمطالعات بیشتر می
بوده یشتربGBLUPسبت به نيبیزهايزیادي صحت روش

هاي واقعی بر این موضوع اما مطالعات با داده) 11،13(است 
که در ست ادلیل اصلی این موضوع این.اتفاق نظر ندارند

مشابه کاملاً تیکی صفات سازي معماري ژنمطالعات شبیه
اگرچه صحت .)10(شودشرایط واقعی در نظر گرفته نمی

در مخصوصاGBLUPًنسبت بههاي بیزيها در روشبرآورد
هاي دیگر بیشتر است اما م استفاده از اطلاعات جمعیتهنگا

یرمسست کهااینها وجود دارد، رادي که در این روشای
هاي ارثی حیوانات بدون رکورد ه ارزشبمشخصی براي محاس
در GBLUPو استفاده از روش )12(فنوتیپی وجود ندارد 

و بسط این ماتریس Gصورت تصحیح نحوه محاسبه ماتریس 
ها برآوردتواند گزینه مناسبی در هاي مختلف میحالتبراي 
ي این مطالعه از هاي آماري بررسی شدهدر روش.)20(باشد

است و برآوردهاي توزیع استفاده شدهt-studentتوزیع پیشین 
گیري نمونهمثل1هاي مونت کارلویی مارکوفپسین با زنجیره

سین انجام گیبس یا متروپولیس با حداکثرسازي کل توزیع پ
هاي براي دادهنجیره مارکوفی مونت کارلو روش ز. گرفته است

1- Markov Chain Monte Carlo (MCMC)
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هاي الگوریتم یادگیري و روشبر بوده وبا حجم بالا زمان
با انجام مطالعات بیشترتوانندمیحداکثرسازي امید ریاضی

در(ها باشندهاي مناسبی براي این روشگزینجاي
فقط به نسبتی از حداکثرسازي امید ریاضی هاي الگوریتم
هاي جایگاهبا ی پیوستگتعادل فقدان برقراري ها امکان نشانگر

داده شده و اطلاعات پیشین توزیع اثرات صفت کمی
هایی در چند مقاله روش).کندترکیب میبا هم ي را نشانگر

اند که از توزیع پیشین لاپلاس استفاده کرده و براي ذکر شده
ه جاي استفاده از روش به دست آوردن برآورد اثرات ب

سازي کل توزیع پسین از روش الگوریتم حداکثرسازي حداکثر
که موفقیت چندانی ) 16،19(اند بهره گرفته1امید ریاضی

.اندنداشته

دهد با توجه به جمعیت نتایج این مطالعه نشان می
هلشتاین ایران، تشکیل جمعیت مرجع مناسب شامل ترکیبی 

ها ار استفاده از اطلاعات سایر جمعیتها در کناز نرها و ماده
اثرات برآوردشده و هابینیپیشباعث افزایش صحت 

هاي آنالیز مدلاز ي در چنین شرایطی نیازمند استفاده نشانگر
ازمند نیهاي نوین،که تعیین پارامترهاي مدلاستمناسب 

ی صفات و جمعیت مورد نتیکاطلاعات کافی از معماري ژ
هاي ها، مدلبا توجه به این محدودیت.باشدمطالعه می

GBLUP یزبوBگاوهاي هلشتاین ایران ژنومیانتخاب در
رسند و براي اجراي هاي ممکن به نظر میبهترین گزینه

هاي واقعی پیشنهاد هاي دیگر، مطالعات بیشتر دادهمدل
.گرددمی
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1- Expectation-Maximization (EM) algorithm
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Comparison of Methods for the Implementation of Genomic Selection in Holstein

Mohammad Teimurian1, Mohammad Mahdi Shariati2 and Ali Asghar Aslaminejad3

Abstract
Genomic selection combines statistical methods with genomic data to predict genetic values

for complex traits. The accuracy of prediction of genetic values in selected population has a
great effect on the success of this selection method. Accuracy of genomic prediction is highly
dependent on the statistical model used to estimate marker effects in reference population.
Various factors such as density markers, reference population and genetic architecture affect
choosing the best model for analysis. The aim of this study was to evaluate methods for
genomic selection in the Iranian Holstein population. Four Bayesian linear regression models,
Bayes-A, Bayes-B, Bayes- C , Bayesian-LASSO and a genomic linear method (GBLUP) were
compared using stochastic simulation across three types of reference population and a range of
numbers of quantitative trait loci (QTL) in two classes of marker density. Bayesian methods had
a higher accuracy than GBLUP especially when the number of loci was low and data from other
population were used. Construction of reference population by bulls and cows together with
data from other populations and using Bayes B is suggested for genomic selection in Iranian
Holstein.
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