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 چکیذُ
کٌٌذ. اس  ی در هذل استفادُ هیتیٌی صًَهی تزای تزآٍرد ارسش اصلاحی صًَهی فقط اس اثزات افشایط در تیطتز هطالعات پیص    

ایي اثز در هذل هوکي است تاعث افشایص  لحاظ ًوَدىاثزات غالثیت تَدُ کِ  ،هْن تٌَعطزفی در تیطتز صفات پیچیذُ یک هٌثع 
پذیزی  هختلف ٍراثت تاثیز هقادیز، اًجام ضذ دادُ ساسی ضثیِاستفادُ اس در ایي هطالعِ کِ تا . ّای صًَهی گزدًذ تیٌی صحت پیص

تز صحت اًتخاب صًَهی ( 15/0ٍ  05/0، 0) تِ ٍاریاًس فٌَتیپی ًسثت ٍاریاًس غالثیتهختلف ًیش هقادیز ( ٍ 5/0ٍ  3/0، 1/0)
 حقیقی ّای اصلاحی ارسشّوثستگی تیي  .تزرسی ضذ( RKHS(  ٍ ًاپاراهتزی )A ،B  ٍLASSOهاری پاراهتزی ) تیش آّای  در رٍش
تزآٍرد  Rافشار  تِ کوک ًزم سٌاریَّای هختلفتزای  ّای صًَهی تیٌی صحت پیصتِ عٌَاى هعیاری اس ، صًَهی ّای اصلاحی ٍ ارسش
ٌی صًَهی افشایص پیذا تی ّا صحت پیص پذیزی در توام رٍش ٍراثتهقذار ًتایج ایي هطالعِ ًطاى داد کِ تا افشایص  گزدیذ.

ّای  ، ضیة صحت صًَهی در رٍشدر هذل تِ ٍاریاًس فٌَتیپی ًسثت ٍاریاًس غالثیت هقادیزتا افشایص  . ّوچٌیيکٌذ هی
 هقذارسزعت افشایص صحت اداهِ پیذا ًوَد. هیاًگیي هزتعات خطا تا افشایص پاراهتزی کٌذ گزدیذُ ٍلی در رٍش ًاپاراهتزی 

کِ تا  تَاى چٌیي ًتیجِ گزفت اس ایي رٍ هی. یافتکاّص تیطتز در رٍش ًاپاراهتزی  تِ ٍاریاًس فٌَتیپی ًسثت ٍاریاًس غالثیت
ّای  ّای ًاپاراهتزی احتوالاً تْتز اس رٍش استفادُ اس رٍش ،در هذل تِ ٍاریاًس فٌَتیپی ًسثت ٍاریاًس غالثیتص سطح افشای

 .کٌٌذ را تزآٍرد هیصًَهی  ّای تیٌی پیص صحت پاراهتزی
 

 ساسی ضثیِصحت اًتخاب، اًتخاب صًَهی،  اثز افشایطی، اثز غالثیت، کلیذی: ّایٍاصُ
 
 

 

 هقذهِ
ّای اصلاح دام، حیَاًات تزاعاط  ارسػ ِ تزًاهاهزٍسُ در      

ًذ. پیؾزفت صًتیکی ؽَ اًتخاب هی ؽذُ تیٌی پیؼاصلاحی 
ی اصلاحی تِ  ّا ّای دقیق ارسػ تیٌی عزیع ًیاسهٌذ تِ پیؼ

خصَؿ در اٍایل سًذگی حیَاى اعت. ایي هْن تَعط 
ًؾاًگزّای هَلکَلی کِ تِ تعذاد سیادی در عزتاعز صًَم 

ّای  کِ ارسػ اًتخاب صًَهی گزدد. ن هیاًذ، فزاّ پزاکٌذُ ؽذُ
حالتی  ،(GEBV) کٌذ اصلاحی صًَهی حیَاى را اًذاسگیزی هی

. در ایي تاؽذ هی( MAS) 1ًؾاًگزاس رٍػ اًتخاب تِ کوک 
پزاکٌذُ  حالت اثز تعذاد سیادی ًؾاًگز کِ در عزتاعز صًَم

ٍ تزخلاف رٍػ  اًذ، تِ طَر ّوشهاى تزآٍرد هی ؽَد ؽذُ
MAS  کوی اس ٍاریاًظ صًتیکی صفت را تَجیِ کِ درصذ

 تِ خصَؿ در صفاتی کِ  کٌذ، ّوِ ٍاریاًظ صًتیکی هی
پذیزی کن، هحذٍد تِ  گیزی آًْا هؾکل، دارای ٍراثتاًذاسُ

را  گیزی ّغتٌذ، جٌظ ٍ یا در اٍاخز عوز حیَاى قاتل اًذاسُ
 (.10،18) کٌٌذ تَجیِ هی

یکی اس هثاحث  ارسػ اصلاحی صًَهیتیٌی دقیق  پیؼ     
 صحت. تزاًگیش در اصلاح دام ٍ ًثاتات اعت هْن ٍ چالؼ

تا حذٍدی تِ پاراهتزّای هذل ٍ ارسػ اصلاحی صًَهی 
ی ًؾاًگزکِ تزای تذعت آٍردى اثزات ّای آهاری  هذل

عاسی ٍ تجزتی  هطالعات ؽثیِ ؽًَذ، ارتثاط دارد. اعتفادُ هی
ّای قاتل قثَلی تزای پیؾزفت  صحتدّذ کِ  ًؾاى هی

تا افشایؼ (. 9،18) ایجاد ؽذُ اعتاًتخاب صًَهی در ًتیکی ص

ّای آهاری  ّا ٍ رٍػ هذل ،ًَهیصاعتفادُ اس رٍػ اًتخاب 
ی گغتزػ صًَه اصلاحیتیٌی ارسػ  هتعذدی ًیش تزای پیؼ

)ّای( آهاری کِ  ي رٍػ ٍ هذلیافتِ اعت در ًتیجِ تعیی
را ارسػ اصلاحی صًَهی تز  دقیق تتَاًذ تِ طَر کارآهذتز ٍ

تیٌی کٌذ اس اّویت قاتل تَجْی تِ ٍیضُ در سهاى ٍ ّشیٌِ  پیؼ
 (.15،19،20) تزخَردار خَاّذ تَد

اًتخاب صًَهی  صحتتز یکی اس عَاهل تاثیزگشار      
غتزدُ فقط گّا تِ طَر  در ایي هذل. تاؽٌذ ّای آهاری هی هذل

ّای   گزدیذُ اعت ٍ تلاػهذل اثزات صًتیکی افشایؾی ٍارد 
کوی در راعتای قزار دادى اثزات صًتیکی غیزافشایؾی هثل اثز 

صَرت گزفتِ اعت. ٍاریاًظ  غالثیت یا اپیغتاسی در هذل
 تاؽذ طَرکلی خیلی کوتز اس ٍاریاًظ افشایؾی هیِ غالثیت ت

 هؾکل تَدُتخویي اثزات غیزافشایؾی  اس طزف دیگز (.3،24)
طَر ِ تایي اثزات جشئی تَدُ ٍ اس طزف دیگز هقذار  سیزا،اعت

تِ  (2) تاؽٌذ تزکیة هی اثزات هادری ٍ هحیط هؾتزک رایج تا
ّای  اس هذل ّای ارسیاتی صًتیکی ّویي دلیل تیؾتز عیغتن

افشایؾی اعتفادُ ًوَدُ ٍ اس قزار دادى اثزات غیزافشایؾی در 
کِ  اها تا ایي ٍجَد تایذ گفتِ ؽَد ،کٌٌذ پَؽی هی هذل چؾن

در  عتاسی( )غالثیت ٍ اپی قزار دادى اثزات غیزافشایؾی
تَاًذ تاعث افشایؼ  صًَهی احتوالاً هی تیٌی پیؼّای  هذل

 .گزدد صحت
تزای صفت تا قزادادى اثزات غالثیت در هذل  ای در هطالعِ     

 درصذ  17اًتخاب صًَهی را در هَػ  صحترًگ پَؽؼ تذى 
 

1- Marker assisted selection 

 داًؾگاُ علَم کؾاٍرسی ٍ هٌاتع طثیعی عاری
 پضٍّؾْای تَلیذات داهی
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در یک هطالؼِ گشارش گزدیذ کِ  .(17) تیطتز تزآٍرد ًوَدًذ
تحت تاثیز اثز  درصذ اس تٌَع صًتیکی در اتتذای رضذ 10

ساسی ضذُ  ضثیِتا دادُ در یک هطالؼِ  (.6) غالثیت لزار دارد
غالثیت در هذل، ًسثت تِ  دادى اثز تا لزارًطاى دادُ ضذ کِ 

اًتخاب صًَهی  صحت ًگزدیذُ تَدهذل سهاًی کِ ایي اثز ٍارد 
رٍی گاٍّای گَضتی در هطالؼِ دیگز کِ  (.25) افشایص یافت

صَرت  در رٍی دادُ ٍالؼیتزای صفات رضذ، لاضِ ٍ تارٍری 
کِ لزار دادى اثزات غالثیت در هذل  دادُ ضذ، گشارش گزفت
 صًَهی ّای اصلاحی تزآٍرد ارسش صحتدر  داری هؼٌی تغییز

دلیل  ایي هَضَع احتوالاً تِ کِ کزدًذ گشارشٍ  ایجاد ًکزد
ٍاریاًس غالثیت ًسثت تِ ٍاریاًس افشایطی ٍ  کنخیلی  همذار

ای کِ  در هطالؼِ (.2) تاضذ هطکل تزآٍرد دلیك اثزات غالثیت
تا لزار دادى  گذار اًجام گزدیذ، رٍی هزغاى تخن

 ّای صًَهی، صحت غیزافشایطی )غالثیت( در هذلاثزات
ٍ  G-BLUP ،P-BLUPّای صًَهی را تا سِ رٍش  تیٌی پیص

Bayes C  هَرد تزرسی لزار دادًذ. ًتایج آًْا ًطاى داد کِ تا
زی در افشایص یٍجَد لزار دادى اثزات غالثیت در هذل، تغی

ّای صًَهی ایجاد ًگزدیذ. یک دلیل تزای  تیٌی صحت پیص
ػذم تْثَد در صحت تا ٍجَد لزار دادى اثزات غیزافشایطی در 
هذل را هطکل تزآٍرد اثزات غالثیت تِ دلیل همذار کن 
ٍاریاًس غالثیت تیاى ًوَدًذ. ّوچٌیي گشارش ًوَدًذ کِ 

تا داًسیتِ  ًطاًگزیّای  تزای تزآٍرد ایي اثزات تایذ اس پٌل
 کیلَ تاس( در هطالؼات استفادُ ًوَد 50تالا )تیطتز اس 

ًاپاراهتزی تْتز  آهاری ّای گشارش ضذُ است کِ رٍش(.14)
)اگز هذل ضاهل اثزات غیزافشایطی  ّای پاراهتزی اس رٍش

ًطاى  (.4) کٌٌذ ّای اصلاحی صًَهی را تزآٍرد هی ارسشتاضذ( 
 ّای دادُ ضذُ کِ رٍش ًاپاراهتزی کزًل تزای دادُ جَجِ

تالاتزی  صحتتا  ّای پاراهتزی ًسثت تِ رٍش گَضتی
ّای اصلاحی صًَهی را ٌّگاهی کِ هذل ضاهل اثزات  ارسش

 ّذف اس هطالؼِلذا  (.12)غیزافشایطی تاضذ، تزآٍرد ًوَدُ است 
صًَهی تا استفادُ اس  ای اصلاحیّ ارسش صحتتزآٍرد  حاضز

 تا اثزات افشایطی ٍ ّای   تزای هذل ضذُ ساسی دادُ ضثیِ
اًتخاب صًَهی  صحتهمایسِ  ٍ غالثیتسطَح هختلف اثزات 

سطَح  تا ّای پاراهتزی ٍ ًاپاراهتزی رٍش تِ کوک
 است. هتفاٍت  پذیزی ٍراثت

 ها مواد و روش
ساسی گزدیذ، در  فزد ضثیِ 2000ًسل هجشا تا  1000اتتذا      

تؼذاد  2000تِ ًسل  1000اس ًسل  ،LDاداهِ تزای ایجاد 
ّز جٌس در  تؼذاد افزاد ًفز تملیل پیذا ًوَد. 1000جوؼیت تِ 

تزاساس   تلالین تسیسایي هزاحل تا ّن تزاتز تَدُ ٍ 
ّای تصادفی اس صًگاُ  ی کِ ًوًَِیّا گاهت تصادفیضذى  جفت
سپس  .)هزحلِ اٍل( فتصَرت گز  ،ّای ًز ٍ هادُ تَدًذ گاهت

 پایِحیَاى اس جوؼیت  500تؼذاد یک جوؼیت، تزای ایجاد 
)هزحلِ  ذضذًساسی  ًسل تلالی تا افزاد دیگز ضثیِ 5تزای 
ًتاج  10ًسل تا تؼذاد  8 ،تِ هٌظَر افشایص اًذاسُ جوؼیت .دٍم(

)هزحلِ سَم(. توام حیَاًات  ساسی گزدیذ تزای ّز هادُ ضثیِ
تزای تخویي اثزات  تِ ػٌَاى جوؼیت هزجغ هزحلِایي  8ًسل 

تزای یک ًسل  سپس ًطاًگز هَرد تزرسی لزار گزفتٌذ.
ساسی  ًتاج تزای ّز هادُ ضثیِ 10حیَاى تا  100تؼذاد  ،تلالی
تزای صحت  تأییذای جوؼیت ٍ افزاد ایي ًسل تز ُگزدیذ
افشار  اس ًزم لزار گزفتٌذ. استفادُتیٌی صًَهی هَرد  پیص

QMSim (22 تزای ایجاد یک جوؼیت پایِ در طَل سهاى )
ّا تِ  ّای تؼذی، اًتخاب صًَهی ٍ ارسیاتی استفادُ گزدیذ. ًسل

 اًجام ضذ. Rافشار  کوک کذًَیسی در ًزم
 های صفات ژنوم و فنوتیپ

ٍ  QTL 100صًَهی تا یک کزٍهَسٍم یک هَرگاًی تا      
 QTL تَسیغ (.1ساسی گزدیذ )جذٍل  ًطاًگز هجشا ضثیِ 1000

در اٍخز  .تَد صَرت تصادفیِ ترٍی کزٍهَسم  ٍ ًطاًگزّا
ِ ًطاًگز کِ ت 1000ًسل پایِ تزای ایجاد یک پٌل ًطاًگزی، 

 05/0حذالل  MAFدارا تَدى تفزق اس ًطاًگزّای تاصَرت 
تزاتز  ،QTL( تزای یک aاثزات افشایطی ) .ضذ، تزسین تَدًذ

ٍ  ّای جایگشیي تا ًصف تفاٍت ارسش صًَتیپی تیي ّوَسیگَت
تصَرت اًحزاف ارسش ّتزٍسیگَت اس  (dاثزات غالثیت )

یک تَسیغ گاها تا  (.8ضَد ) هیاًگیي دٍ ّوَسیگَت تؼزیف هی
 تِ هٌظَر 66/1ٍ  4/0تزتیة ِ ٍ همیاس تضکل پاراهتزّای 

در  پذیزی ٍراثت استفادُ ضذ. QTLاثزات افشایطی تزای ّز 
تِ  ٍاریاًس غالثیتًسثت ٍ  5/0ٍ  3/0، 1/0سِ سطح 

در ًظز گزفتِ  15/0ٍ  05/0، 0در سِ سطح  ٍاریاًس فٌَتیپی
 ضذ.

 
 ساسی ضذُ ساختار جوؼیت پایِ ٍ پاراهتزّای ضثیِ -1جذٍل 

Table  . The structure of base populations and simulation parameters 
 همذار پاراهتز همذار پاراهتز 

 1000 تؼذاد ًطاًگزّا در طَل صًَم 2000تا  1ًسل  ایجاد ػذم تؼادل پیَستگی
 100 تؼذاد جایگاُ صفات کوی 2055تا  2000 جوؼیت تزای افشایص تؼذاد

 5/2×10-4 ًزخ جْص 2063تا  2055 جوؼیت هزجغ
 1 (cMطَل صًَم ) 2064تا  2063 جوؼیت ّذف

 گاها QTLّا تزای  اثزات افشایطی آلل 1 تؼذاد کزٍهَسٍم
   1000 تؼذاد جوؼیت هزجغ

 
 تخمین اثرات نشانگر

، BayesAّای پاراهتزی ) رٍشاثزات ًطاًگز اس تزای تخویي 
BayesB ٍBayes LASSOً پاراهتزی  ا( ٍ رٍشRKHS 

ّای پاراهتزی در تَسیغ پیطیي  تفاٍت در رٍش استفادُ ضذ.

ًطاًگز هذل آهاری تزای تخویي اثزات  تاضذ. ًطاًگز هی اثزات
 تاضذ: هی 1صَرت هؼادلِ  تِ ّای پاراهتزی در رٍش
edZay   ( 1)هؼادلِ  jijjiji  

  :µ، هزجغ در جوؼیت iارسش فٌَتیپی فزد : yi، 1 در هؼادلِ
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، که به ترتیب jنشانگرهاي اللتعداد کپی:Xij، میانگین کل
اثر ناشناخته :ajباشد، میAAوaa ،Aaبراي 2و 1، 0کد 

شاخص براي متغیر :j ،Zijنشانگرتصادفی افزایشی براي 
در iوقتیکه فرد j،Zij=0نشانگردر iهتروزیگوسیتی فرد 

در iوقتیکه فرد Zij=1) و aaیا AAهموزیگوس (jمارکر 
اثر غالبیت ناشناخته :djباشد.)Aa(هتروزیگوسjمارکر 

:Σو iبراي حیوان اثرات تصادفی :j،ieنشانگرتصادفی براي
توزیع پیشین باشد.میjهاي لوکاس نشانگرمجموع تمام 

~برابر بامانده براي واریانس باقی (dfe,Se) که بود
بودند. 3و 5/3) به ترتیب Seمقیاس (درجه آزادي و پارامتر

با از توزیع نرمال نشانگرتوزیع پیشین شرطی براي اثرات 
~صورتهبنشانگرواریانس پیشین براي هر  ( , ∈ )

ا توزیع پیشین نمایی بوj=1,....,mگردد که تعریف می
)exp(صورت هب 22

t j
توزیع پیشینگردد.تعریف می

واریانس غالبیت برابر با براي

),(~ 22
ddd Sdf ،درجه آزادي و پارامتر بود

از .در نظر گرفته شد0005/0و 3) به ترتیب Sd(غالبیت
براي محاسبه Rافزار) در نرمBLR)21افزاري بسته نرم

براي محاسبه اثرات . توزیع پیشین پارامترها استفاده گردید
استفاده MCMCهاي بیزي از الگوریتم نشانگر در تمام مدل

تکرار 10000گردید. بدین منظور از یک زنجیره با طول 
نمونه اول به عنوان دوره گرم کردن1500استفاده گردید. 

استفاده شد.
ي بازآفرینفضاي هیلبرت با هسته

ReproducingKernel Hilbert Spaces (RKHS)
پارامتري براي برآورد نااین روش به عنوان یک روش 

تخمین ).11(شده استاصلاحی ژنومی معرفی ارزش
پارامترهاي مدل به کمک مجموع مربعات جریمه انجام 

باشد:می2مدل آماري این روش به صورت معادله گیرد.می
) 2(معادله 

,)(''

iiii exguzwy  

یک uثابت، بردار اثرات نامعینi=1,2,...,n،β،2در معادله

از اثرات ژنتیکی افزایشی، q×1بردار 
'

iwو
'
izهايبردار

ازترتیب تابع نامشخصه بeiو g(xi)، مشخص ضرایب
صورته توزیع آن بuونشانگر و بردار باقیماندههايداده

),0( 2
uAN  کهAباشد. ماتریس خویشاوندي افزایشی می

باشد:صورت زیر میه بمجموع مربعات جریمه 
) 3(معادله

,)()]([)),(( 2''

1

xghxguzwyhxgSS iiii

n

i






g(x)یک تابع از مشتق دوم xg)(جریمهمقدار ،3در معادله
SSهدف از مشتق دوم به حداقل رساندن مقدار جریمه ،است
هاي توصیف الگوریتمها و روشبه کمک RKHSباشد.می
صورت گرفت.Rافزار و به کمک نرم)7(دهش

بینی ژنومیصحت پیش
ها از سه مسیر مورد بینی مدلتوانایی پیشدر این مطالعه 

هاي اصلاحی همبستگی بین ارزش)1(: گرفتبررسی قرار 
)2(تأییددر جمعیت واقعیهاي اصلاحی ژنومی و ارزش

از رابطه که)MSE(بینی ژنومیمیانگین مربعات خطاي پیش
: )16(بینی گردیدپیشزیر

)4معادله (  2)(
1

TBVGBV
N

MSE

به ترتیب ارزش اصلاحی ژنومی TBVو GBV، 4در معادله 
بینی ضریب رگرسیون پیش)3(بود.واقعیو ارزش اصلاحی 

اصلاحی واقعی بر ارزش ارزشونیرگرسکه از ضریب ،ژنومی
است که این ضریب انتظار این،بدست آمدی ژنومیحاصلا

است که دهنده ایننزدیک به یک باشد که در این حالت نشان
ژنومی مشابه ارزش اصلاحی تخمینی مقیاس ارزش اصلاحی 

باشد.باشد و اریب آن کمتر میمی

نتایج و بحث
ژنومی براي سه هاي اصلاحی ارزشبینی پیشصحت 

ها و پذیريبا وراثتروش پارامتري و یک روش ناپارامتري
ارائه شده 2متفاوت در جدول هاي غالبیتواریانسنسبت 

5/0به 1/0پذیري از با افزایش وراثت،هادر تمام روش.است
. دامنه صحتهاي ژنومی افزایش پیدا نمودیبینصحت پیش

810/0تا RKHSبراي روش 612/0از بینی ژنومیپیش
نشان داده شده .متفاوت بدست آمدBayes Bبراي روش 

به نپذیري پایین، براي رسیداست که براي صفات با وراثت
صحت ژنومی مورد قبول باید تعداد رکوردها را براي تخمین 

، با افزایش ايه). در مطالع13و 5اثرات نشانگر افزایش داد (
هايبینیپیشصحت5/0به 1/0پذیري از سطح وراثت

همچنین در )4( افزایش پیدا نمود 67/0به 48/0ژنومی از 
یري صحت پذمطالعه دیگر نیز با افزایش میزان وراثت

این که )23نمود (افزایش 70/0به 40/0بینی ژنومی از پیش
نتایج با نتایج مطالعه حاضر مطابقت دارد.

در نسبت واریانس غالبیتبا افزایش سهم از طرف دیگر
هاي ژنومی در روشتخمین واریانس فنوتیپی، صحت 

افزایش پیدا نمود. همانطور که در پارامتري و ناپارامتري
نسبت واریانس گردد با افزایش سطح مشاهده می2جدول 
تخمین ها صحت براي تمام روش05/0از صفر به غالبیت

نسبت واریانس ژنومی افزایش پیدا نمود، اما با افزایش سطح 
ژنومی تخمینشیب افزایش صحت15/0به 05/0از غالبیت

براي روش ناپارامتري لیو،کند گردیدهاي پارامتري در روش
اي که با داده افزایش صحت ژنومی ادامه پیدا نمود. در مطالعه

که اگر معماري داده شدسازي انجام گردید، گزارش شبیه
ژنتیکی صفات فقط براساس واریانس افزایشی باشد، 

هاي ناپارامتري صحت هاي پارامتري بهتر از روشروش
نشان دادند که با افزایش ،همچنین.ژنومی را نشان دادند

تخمینهاي ژنومی، صحتسهم واریانس غالبیت در مدل
هاي پارامتري هاي ناپارامتري بیشتر از روشژنومی در روش

). 16مطالعه حاضر بود (تأییدگزارش نمودند، که نتایج آنها در 
در مدل اثرات افزایشی اگر تنهاکه نشان داداین مطالعه نتایج 
هاي نسبت به مدلهاي پارامتري مدلشوند، سازي شبیه
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بینی ژنومی آنها بیشتر بوده زیرا صحت پیشتوان ناپارامتري  
اما در ،هستندفرض بر این است که نشانگرها مستقل از هم 

در علاوه بر اثرات افزایشیسازي اثرات غالبیتحالت شبیه
فرض نقض نشانگرها و با توجه به وابسته بودن ، لمد

هاي هاي ناپارامتري بهتر از روشروش،هاي پارامتريمدل
هستند.بینی را دارا توان پیشپارامتري 

ژنومی براي هاي اصلاحی ارزشتخمین متوسط صحت 
و A ،Bهاي پارامتري بیز تمام سناریوهاي مختلف براي روش

LASSO بدست آمد، که 706/0و 749/0، 698/0به ترتیب
بیشتر از دو روش دیگر Bژنومی در روش بیز تخمینصحت

ارزش تخمیناي براي بررسی صحتباشد. در مطالعهمی

که به شده سازي هاي  شبیهژنومی به کمک دادهاصلاحی
صورت Bو Aبیز ،BLUPهاي حداقل مربعات،کمک روش

نسبت به بقیه Bژنومی در روش بیز تخمین گرفت صحت 
آمد که با مطالعه حاضر مطابقت داشت ها بیشتر بدستروش

)18.(
پذیري توانایی تشخیص اینکه کدام روشاگرچه وراثت

ها بیشتر است صحت آن نسبت به دیگر روشژنومیانتخاب
پذیري بالا و را ندارد، اما مشاهده گردید که وقتی وراثت

ژنومی نسبت به تخمین معماري ژنتیکی افزایشی بود، صحت 
.)2باشد، بیشتر است (جدول پذیري پایین میوقتی که وراثت

واریانس غالبیت متفاوتهاينسبتو هاپذیريهاي پارامتري و نا پارامتري براي وراثتصحت تخمین ارزش اصلاحی ژنومی با روش- 2جدول 
Table 2. The accuracy of the prediction of genomic breeding value for parametric and non-parametric methods with

heritability and different dominance variance.
BayesABayesBBayesLASSORKHSواریانس غالبیتپذیريوراثت

0633/0697/0654/0612/0
1/005/0698/0733/0697/0673/0

15/0645/0722/0670/0695/0
0681/0742/0696/0632/0

3/005/0723/0768/0722/0674/0
15/0709/0721/0719/0702/0
0732/0782/0790/0689/0

5/005/0741/0810/0712/0712/0
15/0723/0768/0702/0721/0

و A ،Bبیز هاي متوسط میانگین مربعات خطا در روش
LASSO و روشRKHSو 86/1، 7/1، 8/1ترتیب ه ب

3جدول در). همانطور که 3(جدول برآورد گردید95/1
5/0به 1/0از پذیريشود با افزایش وراثتمیمشاهده

هاي پارامتري کاهش پیدا خطا براي روشمیانگین مربعات 
ولی با افزایش سهم اثرات غیرافزایشی (غالبیت) در مدل کرد،

هاي پارامتري میانگین مربعات خطا افزایش پیدا براي روش
پذیري میانگین مربعات . در مقابل با افزایش مقدار وراثتنمود

در روش ناپارامتري افزایش پیدا نمود، ولی با افزایش خطا 
میانگین ژنومی هايسهم اثرات غیرافزایشی غالبیت در مدل

کاهش پیدا نمود.RKHSمربعات خطا در روش ناپارامتري 

هايها و نسبتپذیريهاي پارامتري و ناپارامتري  براي وراثتبینی ارزش اصلاحی ژنومی با روشمیانگین مربعات خطاي پیش- 3جدول 
واریانس غالبیت متفاوت 

Table 3. The mean squared prediction error of genomic breeding value for parametric and non parametric methods
The with heritability and different dominance variance

BayesABayesBBayesLASSORKHSواریانس غالبیتپذیريوراثت
093/183/192/198/1

1/005/075/165/177/183/1
15/083/173/184/173/1
085/175/189/111/2

3/005/077/167/193/193/1
15/082/172/111/287/1
069/159/176/121/2

5/005/076/166/172/198/1
15/081/171/183/188/1

صورت گرفت، شدهسازيدر یک مطالعه که با داده شبیه
هاي پذیري میانگین مربعات خطا در روشبا افزایش وراثت

هاي ناپارامتري افزایش پیدا نمود، کاهش و در روشپارامتري
همچنین گزارش داده شد که با افزایش سهم اثرات 

هايروشمیانگین مربعات خطا در،غیرافزایشی در مدل
هاي ناپارامتري کاهش پیدا نمود شپارامتري افزایش و در رو

صورت گرفت، اي که با داده واقعی . همچنین در مطالعه)16(

MSE با مدل داري اثر غالبیت نسبت به مدلی که این اثر را
که با نتایج مطالعه حاضر )1(نداشت کاهش بیشتري داشت

دهد که شایستگی برازش این نتایج نشان میمطابقت دارد.
وسیله ه بتواندبینی ژنومی میمدل و متعاقب آن صحت پیش

بینی براي پیشهاي ژنومیوارد کردن اثرات غالبیت در مدل
یکی از پیامدهاي بهبود پیدا کند.،در آیندهاتعملکرد حیوان

،هاي ژنومیاثرات غیرافزایشی در مدلگرفتننادیده مهم 
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بندي نادرست افراد طبقههاي افراد و متعاقباً ارزیابییاریب
اي با در مطالعههاي اصلاحی تخمینی باشد.براساس ارزش

صحت ژنومی هاي ارزیابیوارد کردن اثرات غالبیت در مدل
هاي اصلاحی افراد تخمین واریانس ژنتیکی افزایشی و ارزش

هاي بینیبالاتر رفته، بنابراین منتهی به صحت بیشتر پیش
).17ژنومی گردیده است (

هاي در روشبینی ژنومی میانگین ضریب رگرسیون پیش
و 81/0، 92/0، 80/0بترتیب RKHSو A ،B،LASSOبیز 
،د بدست آمدهاعدا). با توجه به 4بدست آمد (جدول 84/0

در د.بوتر ها نااریبنسبت به دیگر روشBروش بیز 
) با افزایش LASSOو A ،Bبیز هاي پارامتري (روش
ضریب رگرسیون به عدد یک 5/0به 1/0از پذیري وراثت

، از طرف دیگر با وارد گرددکمتر میآنها نزدیکتر و اریب 

ها اریب این روشدر مدل کردن اثرات غیرافزایشی غالبیت 
گردند). در روش ناپارامتري (اعداد از یک دور میگردید بیشتر 

RKHSبا و شدهمقدار اریب بیشتر ،پذیريبا افزایش وراثت
ضریب ،مدلوارد کردن اثرات غیرافزایشی غالبیت در 

اریب بنابراینبینی ژنومی به عدد یک نزدیکتر رگرسیون پیش
در یک مطالعه که براي صفات باروري و .نمودکاهش پیدا 

میانگین ضریب تولید شیر در گاوهاي شیري انجام گردید،
رگرسیون فنوتیپ تصحیح شده بر ارزش اصلاحی تخمینی 

بود نسبت به مدلی که فقط هر دو اثر براي مدلی که شامل 
و لذا توانایی یک نزدیکتر عدد ، به بوداثر افزایشی داراي 

در که کند. غالبیت را روشن میداراي اثر بینی بهتر مدلپیش
).1(بودطالعه حاضر وافق با مت

و نسبت واریانس غالبیت متفاوتهاپذیريپارامتري براي وراثتنیمههاي پارامتري و بینی  ژنومی با روشضریب رگرسیون پیش- 4جدول 
Table 4. The regression coefficient prediction of genomic breeding value for parametric and non-parametric methods

with heritability and different dominance variance
BayesABayesBBayesLASSORKHSغالبیتواریانس پذیريوراثت

083/094/084/081/0
1/005/079/092/079/083/0

15/078/089/078/090/0
084/095/088/079/0

3/005/080/092/079/082/0
15/072/090/078/092/0
086/097/092/078/0

5/005/080/091/088/082/0
15/074/090/083/093/0

با افزایش - 1بطور کلی نتایج این مطالعه نشان داد که 
هاي بینی ژنومی در روشصحت پیش،پذیريوراثتسطوح 

با افزایش سطح - 2پارامتري و ناپارامتري افزایش پیدا نمود. 
هر دو روش بینی ژنومی براي غالبیت در مدل، صحت پیش

نسبتی ازسطح غالبیت براي آماري افزایش پیدا نمود، اما در 
هاي پارامتري صحت کند گشته ولی در روش ناپارامتري روش
و شیب رگرسیون MSE- 3افزایش صحت دیده شد.ادامه 

نسبت به ، یتاثر غالبدارايهاي نشان داد که مدلبرآورد شده 
داراي برازش بهتر و اریب هاي که این اثر را نداشتند مدل

اثرات ژنتیکی طور کلی با افزایش سطح ه بودند. بکمتري 
هاياستفاده از روشهاي ژنومیغیرافزایشی (غالبیت) در مدل

براي برآورد صحت هاي پارامتريناپارامتري نسبت به روش
.گرددتوصیه میهاي ژنومیبینیپیش
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Abstract
In most genomic prediction studies only additive effects will be used in models for

estimating genomic breeding values (GEBV). However, dominance genetic effects are an
important source of variation for complex traits, considering them into account may improve the
accuracy of GEBV. In the present  study, performed applying simulated data, the effect of
different heritability values (0.1, 0.3 and 0.5) and different values for the proportion of
dominance variance to phenotypic variance (0, 0.05 and 0.15) on genomic selection accuracy in
parametric (LASSO, A and B Bayes) and non-parametric (RKHS) statistical methods were
studied. Correlations between the true and genomic breeding values, as a measure for the
accuracy of genomic predictions under different scenarios were calculated using R software.
The results of the present study revealed that, under all statistical methods as heritability values
increased, the accuracy of genomic predictability increased. Also, as the value of dominance
variance to phenotype variance increased genomic accuracy slant was slow under parametric
methods but in the non-parametric method accuracy continued to increase. Under non
parametric method the average mean square error was more reduced as the ratio of dominance
variance to phenotype variance increased. Therefore, it may be concluded that under non-
parametric method as the ratio of dominance variance to phenotype variance increased the
accuracy of genomic predictions would be more increased than that of under parametric
methods.

Keywords: Additive effect, Dominance effect, Genomic selection, Selection accuracy,
Simulation
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