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  چكيده

معمـاري  هاي اصلاحي ژنوميـك بـراي صـفاتي بـا            بيني ارزش   آماري در پيش   گوناگونهاي   روشمقايسة  هدف از انجام تحقيق حاضر،    
سـازي كـامپيوتري     اسـتفاده از شـبيه     بـا ) QTLs(ي  هاي صفت كم    ژني و نيز تعداد متفاوت جايگاه      تأثيراتنظر توزيع    ژنتيكي متفاوت از  

مورگـان     سـانتي  100روي كرومـوزومي بـه طـول        ) SNP(نوكلئوتيـدي دوآللـي       نـشانگر تـك    500بدين منظور، ژنـومي حـاوي       . است
صـورت   بـه ) 200 و   50  ،100 (QTLو نيـز سـه تعـداد        )  و گامـا   ،يكنواخـت، نرمـال   ( ژنـي    تـأثيرات فاوت  هاي مت   و توزيع  ،سازي شبيه
بيني  منظور پيش  به. ت ايجاد شد  وبدين ترتيب نه صفت با معماري ژنتيكي متفا       . سازي صفت روي آن درنظر گرفته شد        شبيه هاي  هفرضي
، )GBLUP (1بيني نااريب خطـي ژنوميـك       از شش روش بهترين پيش     ييد،أهاي مرجع و ت    هاي اصلاحي افراد موجود در جمعيت      ارزش

با افزايش  . استفاده گرديد ) BayesL (L بيز    و ،)BayesCπ (Cπ، بيز   )BayesB (B، بيز   )BayesA (A، بيز   )RRBLUP (2رگرسيون ريدج 
هـا كـاهش      روش تمـام ميـك در    هاي اصـلاحي ژنو    خوردن فاز لينكاژ، صحت ارزش      بين نسل مرجع و نسل تأييد ناشي از برهم         ةفاصل
 RRBLUP و   GBLUP روش   در مقايسه با  هاي بيزي     ژني گاما بود روش    تأثيركه توزيع    همچنين زماني ). >05/0P(داري نشان داد     معني

بـا افـزايش   . دسـت آمـد   بـه هاي اصلاحي   ژني نرمال بود، بيشترين صحت ارزش تأثيراتكه توزيع    هنگامي. برتري آشكاري نشان دادند   
هـاي   مجمـوع روش   نتايج اين تحقيق نـشان داد كـه در        . هاي اصلاحي ژنوميك كاهش يافت     ، صحت ارزش  200سمت   ها به  QTLاد  تعد

نتـايج تحقيـق    .  عملكرد بهتري دارنـد    RRBLUP روش   در مقايسه با  شده   بيني هاي اصلاحي پيش   نظر صحت ارزش    از GBLUPبيزي و   
بـر  هـاي بيـزي     نكنـد، معمـولاً روش  پيروي از مدل تعداد زياد جايگاه ژني شده سيكه معماري صفات برر  هنگاميدهد  نشان مي  حاضر
  .ت دارنديارجح RRBLUP و GBLUPهاي  روش

  .يك ژنتي ژنوم، معماربيزي، يها ارزش اصلاحي، روش :ها واژه كليد

                                                           
1. Genomic-Best Linear Unbiased Prediction 
2. Ridge Regression 
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  مقدمه
اينكه دسترسي بـه اطلاعـات واقعـي ژنوميـك در           باتوجه به 

 ـسـازي    كشور محدود است، شـبيه      اسـت تـا     زار مناسـبي  اب
در . دانشمندان ژنتيك جهان حركت نماينـد     پاي  محققان هم 

يابي  هاي توالي فناوريپيشرفت هاي ژنتيك با    پيشرفت ةزمين
DNA  بـودن نـشانگرهاي متـراكم گـسترده در          دسترس  و در

شدن انتخاب   هاي زيادي از جايگزين    ، گزارش سرتاسر ژنوم 
 و انتخـاب    2سـيك جـاي انتخـاب كلا      بـه  1كمك كل ژنوم   به
گرچه انتخاب  . )5 و   1( ارائه شده است     3 ها كمك نشانگر  به
شـده   بيني    است، اما پيش   پيشرفتحال   كمك كل ژنوم در    به

 مرجــع در ژنتيــك ياســت كــه ايــن روش ارزيــابي، روشــ
روش انتخاب ژنوميك در    .  و پزشكي شود   ،گياهي، حيواني 

جـويي   هاي اصلاح نژادي صـرفه      درصد در هزينه   92حدود  
گيـري در    طـور چـشم     نـسل را نيـز بـه       ة فاصل  و كرده است 

 و بـدين    كاهـد   ميصنايعي نظير صنعت پرورش گاو شيري       
 انجامـد   مـي ترتيب به پيشرفت ژنتيكي بـه ميـزان دو برابـر            

)20(.  
هاي اصلاحي   بيني ارزش   پيش صحتثر بر   ؤاز عوامل م  

پـذيري صـفت، تعـداد افـراد و          توان به وراثـت    ژنوميك مي 
، نوع و تراكم نـشانگرها،      5 و تأييد  4هاي جمعيت مرجع   سلن

 ژنـي،   تـأثيرات نظيـر توزيـع     (معماري ژنتيكي صفت كمي     
 شده   و روش استفاده   ،)هاQTL و تعداد    ،توزيع فراواني آللي  

  ).8(هاي اصلاحي ژنوميك اشاره كرد  بيني ارزش در پيش
كمـك كـل ژنـوم، بـا تركيـب           هاي ژنتيكـي بـه     ارزيابي

هـاي ژنتيكـي     هاي ژنوميـك ارزش    ماري و داده  هاي آ  روش
 هنوز هـيچ روش آمـاري      . كنند بيني مي  ي را پيش  صفات كم

                                                           
1. Genome Assisted Selection or Genome-enabled 

Prediction 
2. Traditional Selection 
3. Marker Assisted Selection 
4. Training set 
5. Validation set 

هـاي   خصوص معرفي نشده اسـت و چـالش        مناسبي در اين  
 تـأثير (شـده     وردآاساسي مانند افزايش تعداد پارامترهاي بر     

) n( تعـداد مـشاهدات      در مقايسه با  ) pنشانگرهاي متراكم،   
 ة مثال، با يك تراش    براي. انش وجود دارد  در اين حوزه از د    

 ركورد فنوتيپي در جمعيت   2000 نشانگري و تعداد     60000
 هـاي  تأثير افزايشي، تعـداد   تأثير   فقطفرض وجود     به ،مرجع

 برابر تعداد مشاهدات    30ورد شوند   انشانگري كه بايستي بر   
علــت   در حــل معـادلات چنــدمجهولي بـه  رو ازايـن . اسـت 
بودن تعـداد معـادلات،      ولات و محدود  شدن تعداد مجه   زياد

هـاي   هـاي ضـرايب در روش      كردن ماتريس  مشكل معكوس 
آيـد،    پيش مـي   6آماري مانند روش حداقل مربعات معمولي     

هــا  ايــن مــاتريس 7 مــستقيمكــردن   كــه معكــوس طــوري بــه
اين مشكل، استفاده    آمدن بر  منظور فائق  به.  نيستند پذير  امكان

بينــي  د روش بهتــرين پــيش ماننــ8اي هــاي جريمــه از روش
، ريــدج )24 و GBLUP )17نااريــب خطــي ژنوميــك،   

هـاي    و روش  ،)RRBLUP )14(، BayesA )15رگرسيون،  
، )BayesB )15 ماننـد    9اي همراه بـا انتخـاب متغيـر        جريمه

BayesCπ )12(، BayesL)   بيـــــــــزLASSO ()18(، و 
 در )10( و نيمـــه پـــارامتري )7(متري اهـــاي ناپـــار روش
 بـا مـرور     پژوهـشگران . پيـشنهاد شـده اسـت     خصوص   اين

 انتخـاب ژنوميـك     ةشده در زمين ـ   سازي انجام  مطالعات شبيه 
 وقتـي   RRBLUP بـر    Bگزارش كردنـد برتـري روش بيـز       

 به تعداد افراد موجود در جمعيت مرجع        QTLنسبت تعداد   
 بيشتر خواهد شـد امـا بـا افـزايش ايـن             ،كمتر از يك باشد   

 ارجحيـت پيـدا    RRBLUPشاخص به بيشتر از يك، روش       
 بـا مـرور نتـايج مطالعـات انتخـاب           انمحقق ـ). 25(كند   مي

هـاي واقعـي، نـشان دادنـد بـراي       شده با داده   ژنوميك انجام 

                                                           
6. Ordinary Least Square 
7. Direct Inverse 
8. Penalized or Shrinkage Methods 
9. Variable or Subset Selection 
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 مـؤثر بـر آن      ة عمـد   صفتي مانند چربي شير كه چنـدين ژن       
 بهتـر از  B و بيـز  Aهـاي بيـز      ، روش  اسـت  شناسايي شـده  

GBLUP  ن شـير   يئاما براي صفتي مانند پروت     ،كنند  عمل مي
 ـ بـا اثـر جز     ييهـا  كه اكثر واريانس صفت بـا ژن       ي كنتـرل   ئ

نهايـت جايگـاه     شود و معماري ژنتيكي آن از مـدل بـي          مي
هـاي بيـزين و       عملكـرد روش   ،كند  مي تبعيت) IFM (1ژني

GBLUP ًشـده  بر مطالعات انجام   بنا). 8( مشابه است     تقريبا، 
ژنتيكـي   معماري بودن  دليل متفاوت    به است كه  پيشنهاد شده   

 تـرين روش ارزيـابي بايـستي         انتخاب مناسب  ،يصفات كم
 صـورت گيـرد     شده  مبناي معماري ژنتيكي صفت بررسي     بر
 ةمقايـس   هدف از انجام تحقيـق حاضـر،       رو  ازاين. )25 و   8(

ــاري   ــش روش آمــ ، GBLUP ،RRBLUP ،BayesAشــ
BayesB  ،BayesCπ،   و BayesL  هـاي   بينـي ارزش    در پيش

فاتي با معماري ژنتيكي متفـاوت      اصلاحي ژنوميك براي ص   
اسـتفاده از    هـا بـا   QTLژنـي و تعـداد       ات تأثير نظر توزيع  از

 .استسازي كامپيوتري  شبيه

  
  ها مواد و روش

 عــدم تعــادلســازي جمعيــت پايــه و ايجــاد  شــبيه
 )LD (2پيوستگي

 ي حاضر، ژنـومي متـشكل از كرومـوزوم        ةبراي انجام مطالع  
 بـا  SNPدد نـشانگر   ع ـ500مورگـان بـا     سانتي100طول   به

ــسان از   ــشانگري يك ــل ن ــوم    فواص ــول ژن ــديگر در ط يك
 و100 ،   50سـازي،     سناريوي شـبيه   مبنايبر. سازي شد  شبيه
200 QTL پراكنده شـدند    طور تصادفي روي كروموزوم      به  .

 5/0هاي دوآللي فراواني آللي اوليـه        QTLبراي نشانگرها و    
 100ثر ؤ م ـةداز در اين مطالعه، جمعيت پايه با ان       .منظور شد 

ايجـاد  منظـور      بـه  .نظر گرفته شد   در)  ماده 50 نر و    50(فرد  

                                                           
1. Infinitesimal Model 
2. Linkage Disequilibrium 

، بين افـراد نـسل      QTL بين نشانگر و     عدم تعادل پيوستگي  
هـاي   هاپلوتيـپ .  نسل آميزش تصادفي انجـام شـد       50 ه،پاي

طـور تـصادفي بـراي       كدام از والدين بـه     پدري و مادري هر   
 ـ   . گيري شد  ج نمونه يايجاد نتا  وتركيبي از تـابع    براي ايجـاد ن

 و  شـده   ي نسل بررس ـ  50طي  . نوتركيبي هالدين استفاده شد   
اينكه از هر والد دو فرزنـد گرفتـه خواهـد شـد،              فرض بر  با

 فـرد بـاقي     100نسل ثابت و معادل با        جمعيت در هر   ةانداز
ماند و در اين حالـت رانـش و نـوتركيبي باعـث شـد كـه                 

 16/0 به   50سل  در ن ) r2(ميانگين آمار عدم تعادل پيوستگي      
هـا  QTLيـك از      اثر جايگزيني براي هـر     51در نسل   . برسد

حـداقل  ( از توزيع يكنواخت     شده   سناريوي مطالعه  برحسب
ميانگين صفر  (، توزيع نرمال استاندارد     )صفر و حداكثر يك   

 و  4/0=بـا پـارامتر شـكل     ( و توزيع گامـا      ،)و واريانس يك  
تمـامي  . دطور تـصادفي گرفتـه ش ـ      به) 60/0=پارامتر مقياس 

ها پوشش داده شد و     QTL وسيلة  بهواريانس ژنتيكي صفت    
توجـه بـه ژنوتيـپ       يك از افراد با    ارزش اصلاحي واقعي هر   

  .ها محاسبه شد QTLهر فرد، از مجموع اثر 
 بـا   51افـراد در نـسل      ,  نسل آميزش تصادفي   50بعد از   

يافتـه،   گيري تصادفي از والـدين نـسل قبـل گـسترش           نمونه
.  ادامه يافـت   54 رسيد و اين ساختار تا نسل        1000تعداد   به

داراي اطلاعـات   (عنـوان جمعيـت مرجـع         به 51افراد نسل   
عنـوان    نيز به  54 تا   51هاي   و افراد نسل  ) فنوتيپي و ژنوتيپي  

نظر گرفتـه    در)  داراي اطلاعات ژنوتيپي   فقط(جمعيت تأييد   
ســازي   بــراي شــبيهhypredافــزار  همچنــين از نــرم. شــدند

  ).23(ها استفاده شد   معيتساختار ج
 
 هاي آماري مدل

 توضـيح  ادامـه درترتيب  به كه متفاوت از شش روش آماري
  .نشانگرها استفاده شد تأثير ورداداده خواهد شد براي بر

ريــب خطــي ژنوميــك ابينــي نا روش بهتــرين پــيش .1
)GBLUP( 
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ــتفاده  ــاري اس ــدل آم ــده م  )GBLUP )24 در روش ش
  : است1رابطة صورت  هب

)1(  y = 1µ+ Xu + e  
 u ميـانگين كـل،    µشده،    فنوتيپ تصحيح  y،  1 ةدر رابط 

  بـردار  eهـاي اصـلاحي ژنوميـك،         ارزش ةبرگيرند بردار در 
 ةدهنـد   ماتريس ضرايب ارتبـاط    Xمانده،   تصادفي باقي تأثير  

 نيز بـردار    1 و   ،هاي اصلاحي  مشاهدات به بردارهاي ارزش   
 ـر،  شامل اعـداد صـف  Xعناصر ماتريس  . استواحد    و ،كي

يـك از    هـاي خـاص هـر       تعداد آلل  ةدهند دو است كه نشان   
در اين . استهاي نشانگري باتوجه به ژنوتيپ هر فرد   مكان

صورت تصادفي بـا واريـانس يكـسان         مدل اثر نشانگرها به   
ورد اثـر نـشانگرها معـادلات       ابـراي بـر   . نظر گرفته شـد    در

  : تشكيل شد2رابطة صورت  مختلط هندرسون به
)2(   û X X G k X y

    
11  

  : برابر است باk ،2 ةدر رابط
h

k
h

 
  
 

2

2
1  

كـدام از   هر. استپذيري صفت   وراثت2hدر اين رابطه، 
  : محاسبه شد3 ةرابطاستفاده از   نيز باGعناصر ماتريس 
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 SNPامين  iتعداد كپي آلل مرجع براي      ijxدر اين رابطه،  
 تعداد نشانگر m و ، نيز فراواني آلل مرجعipامين فرد، jدر 

هـاي   اسـتفاده از ارزش     بـا  SNPهـر    ات تأثير پايان در. است
 .ورد شده محاسبه شدندااصلاحي ژنوميك بر

يون بينـي نااريـب خطـي رگرس ـ    روش بهترين پـيش  .2
  )RRBLUP(ريدج 

 كـه در  )14(ريـدج   مـدل آمـاري در روش رگرسـيون   
صـورت    هم ناميده شده است، بهSNP BLUPبرخي منابع 

  : است4رابطة 
)4(  y = 1μ + Xb + e  

نـشانگري و سـاير نمادهـا        تـأثير     بردار bدر اين رابطه،    
نشانگري معادلات  تأثير وردابراي بر. است 1ة مشابه با رابط
  : هستند5 رابطة صورت ماتريسي به

)5(    ˆX X D b X y     
 كه در برخي منـابع      است مقدار ثابت     در اين رابطه،  
 نيـز مـاتريس     Dگوينـد و      هـم مـي    1كننده به آن ثابت تنظيم   

جز عدد صفر كه در عنصر قطري اول آن           كه به  استقطري  
ن مقـدار ميـانگين يـا    كـرد   تا از جريمه  d1=0( گيرد   قرار مي 
ساير عناصر قطـري آن يـك       ) نظر شود   صرف أمبد ازعرض  
 برابر با صفر است جـواب معـادلات         كه   هنگامي. هستند

مساوي جواب معادلات حـداقل مربعـات معمـولي         مذكور  
 قطـري   بـه عناصـر   ) (كردن مقدار ثابـت      ، اما اضافه  است

 ماتريس ضرايب  X X D    شود كه مـاتريس     باعث مي
 أمبد استثناء عرض از    كامل شود و ضرايب رگرسيون به      ةرتب
 هنـوز هـم چـالش       انتخـاب   . سمت صفر كاهش يابند    به

پـذيري صـفت و تعـداد         امـا معمـولاً مقـدار وراثـت        ،است
اين تغيير شـكل    . ثير دارند أي مجهول مدل در آن ت     پارامترها

دادن واريـانس    در معادلات باعث معرفي اريب امـا كـاهش        
صـورت وجـود مـشكلاتي ماننـد         در. خواهد شـد   وردها  ابر

) n(  ،)p>n (و تعداد كـم مـشاهدات     ) p(تعداد زياد پارامتر    
 و  دهد  مياين روش، مقدار ميانگين مربعات خطا را كاهش         

  .دست آيد بهتري  هاي دقيق بيني شممكن است پي
  
  هاي بيزين روش

طـور   هاي بيزي كـه در ادامـه بـه         مدل آماري در تمام روش    
  :است 6رابطة صورت  مختصر توضيح داده خواهد شد به

)6(  
m

i ij j i

j 1

y x b e


     

 xij، أمبد عرض ازμ ام، i ة مقدار مشاهدiy ، 6ة در رابط

                                                           
1. Regularization Constant 
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 ـهاي نشانگري است كه داراي عناصر صفر،         ژنوتيپ  و  ،كي
توزيـع  . اسـت مانـده     اثر باقي  e اثر نشانگري و     b،  استدو  

صـورت    بـه  6ة  چگالي احتمال توأم پيشين مجهولات رابط ـ     
  : است7رابطة 
)7(  

j j

2

m
2 2 2

j b , p b

j 1

p ( , b , | df ,S , )

p ( b | ) ( | ) x ( | df ,S )



   

       
  


  

، μراي توزيـــع پيـــشين يكنواخـــت بـــ، 7ة در رابطـــ
2 2x ( | df ,S )        دار بـراي     توزيع كـاي اسـكور مقيـاس

 پـارامتر مقيـاس   S و df آزادي ةمانده با درج ـ واريانس باقي 
. است

j

2
j bp ( b | , )     توزيع پيشين j     امـين نـشانگر را

دهد كه در آن      نشان مي 
jb    كـه   سـت بـرداري از پارامترها 
 ات تــأثيرشــده را بــراي گرفتــه نظــر نــوع توزيــع پيــشين در
 .كنـد  نشانگري مشخص مـي   

jbp ( | )      توزيـع پيـشين 
شده براي    گرفته نظر در

jb   وω   است كه اين نوع     پارامتري
هـاي مـدل    توزيع پسين ناشناخته. كند توزيع را مشخص مي  

  : است8رابطة صورت  به
)8(  

2

n m 2
i ij jj 1i 1

p ( , b , | y ,df ,S , )

N ( y | x b , )


   

   
 

    j j

m 2 2 2
j b bj 1

p b | , p | x ( | df ,S )


    
 

هاي بيزين در انتخاب توزيع پيشين       تفاوت اصلي روش  
ادامه براي هر روش شكل      در. استنشانگري   ات تأثير براي

  .شرح داده خواهد شدتوزيع پيشين 
  

  )A) BayesA بيز .3
 شـده بـراي    گرفته  توزيع شرطي درنظر   )A )15 بيزدر روش   

  : است9رابطة صورت   و بهtنشانگري توزيع  اتتأثير
  

)9(   
   

   
j

j j j

2
j b j b b

2 2 2 2
j b bb b b

p b | , t b | df ,S

N b | 0 , x | df ,S

   

  
  

  
ترتيــب درجــات آزادي و  بــه Sb و dfbدر ايــن رابطــه، 

پارامتر مقياس و   
j

2 2
b bb

x | df ,S     توزيع كاي اسكور
  .استدار معكوس  مقياس
  

  )B) BayesBبيز  .4
 برابـر   πنشانگري با احتمال     هاي تأثير )B )15در روش بيز    

 Aروشي كه در بيز       به tاز توزيع   ) π-1(با صفر و با احتمال      
  :اين صورت كه آيند، به دست مي شرح داده شد به

)10(  
j b b

j b b

b | df ,S , IID

0 with  probability  

t ( b | df ,S ) with  probability  1




  



  

  
 )Cð) BayesCπبيز . 5

 و در برخـي از مقـالات        )12( اسـت  B شكلي از بيز     Cبيز  
جـاي اينكـه از      فقـط بـه    شـود،   شناخته مـي   Cπعنوان بيز    به

نشانگري استفاده كند از توزيع  ات تأثير برايtتوزيع پيشين 
 توزيع پسين هم مزدوج و      رو  ازاينشود و    نرمال استفاده مي  

  .استنرمال 
  
  )L) BayesL بيز .6

 ،)18(شـود   هم ناميده مـي LASSO1  كه بيزLدر روش بيز، 
 ات تـأثير   بـه  2تابع چگالي احتمـال پيـشين نمـايي دوگانـه         

در رابطـة  نشانگري اختصاص داده شده اسـت و شـكل آن          
  : است11

                                                           
1. Bayesian Least Absolute Shrinkage and Selection 

Operator (Bayesian LASSO) 
2. Double-Exponential 
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آن  و بـه  اسـت    ناشناخته فرض شـده      λ فوق،   ةدر معادل 
 اختـصاص داده    τ و مقيـاس     λامتر شـكل    توزيع گاما با پار   

  .شود مي
  

  هاي آماري بيزي اجراي روش
هاي بيزي   سازي روش  پيادهمنظور     به )BGLR )9افزار   از نرم 

هـاي بيـزي از الگـوريتم        در اجـراي روش   . استفاده گرديـد  
 گيـري توزيـع پـسين شـرطي     گيري گيبس براي نمونه   نمونه

ــأثير  ــشانگري اســتفاده شــدت  ، و ســناريودر هــر تكــرار. ن
 بـراي  هزار نمونه    10 نمونه شامل    50000طول   اي به  زنجيره

هاي توزيـع     بعدي براي استنباط   ة نمون 40000 و   1كردن گرم
ــد  ــتفاده شـ ــسين اسـ ــي  . پـ ــان از همگرايـ ــراي اطمينـ بـ

هـا و خودهمبـستگي      هاي گيبس، از رسم پلات     گيري نمونه
  .ها استفاده شد بين نمونه

شانگري در جمعيت مرجع از     ن ات تأثير وردامنظور بر  به
شده براي اثر ثابـت جـنس اسـتفاده شـد و             فنوتيپ تصحيح 

شده در جمعيـت مرجـع       وردانشانگري بر  ات تأثير سپس از 
هاي اصلاحي ژنوميك افراد جمعيـت       بيني ارزش  براي پيش 

ورد ا و بـر   مذكورپس از حل معادلات     . تأييد استفاده گرديد  
ــلاحي   ــشانگرها، ارزش اص ــك از ن ــر ي ــر ه ــكاث  2 ژنومي

)GEBV (ييــد از مجمــوع اثــر نــشانگرها و أافــراد گــروه ت
  : محاسبه شد12رابطة صورت  ها به توجه به ژنوتيپ آن با

)12(  
m

i ij j

i

ˆGEBV x b  

                                                           
1. Burn in 
2. Genomic Estimated Breeding Value 

هاي اصـلاحي ژنوميـك از مربـع         ورد ارزش اصحت بر 
هـاي   هـاي اصـلاحي واقعـي و ارزش        همبستگي بين ارزش  

تغييرات صحت  . دست آمد  شده به  وردهاراصلاحي ژنوميك ب  
GEBV             براي نسل مرجع و سه نسل گـروه تأييـد بررسـي 

 تـأثير   توزيـع ةبرگيرنـد  سازي كـه در    هر سناريوي شبيه  . شد
QTL و تعــداد QTL بــار تكــرار شــد و ميــانگين 10 بــود 

  .ها ذخيره شد تكرارها همراه با خطاي استاندارد ميانگين
  

  نتايج و بحث
، تفاوتهاي م  از تكرارآمده دست بههاي  در جوابعلت تنوع   به

 ارائـه   3 و   2،  1هـاي    اي در شكل   صورت نمودار جعبه   نتايج به 
ــايج حاصــل ازمقايــس. شــده اســت شــش روش آمــاري  ةنت

GBLUP  ،RRBLUP  ،BayesA  ،BayesB، BayesCπ،  و 
BayesL هاي اصلاحي ژنوميك در طي     نظر صحت ارزش    از

 دوم تـا   معيت مرجـع و نـسل  نسل اول افراد ج(چهار نسل   
 ارائـه   1در شكل   ) دهند چهارم جمعيت تأييد را تشكيل مي     

ــت  ــده اسـ ــه روش اول. شـ  و ،GBLUP ،RRBLUP سـ
BayesAــه روش  از ــه جمل ــاي جريم ــا   ه ــه ب ــستند ك اي ه

كردن مقاديري ثابت به عناصر قطري ماتريس ضرايب         اضافه
فر سمت ص  نشانگري را به   ات تأثير وردياژنوميك، مقدار بر  

هـاي   لـيكن سـه روش بعـدي يعنـي روش         . دهند تنزيل مي 
BayesB ،BayesCπ، و BayesLــه روش  از ــاي  جملــ هــ
كـه در ايـن      اي توأم با انتخـاب متغيـر هـستند، چـرا           جريمه
نـشانگرها تعريـف     تـأثير    هاي پيشيني بـراي    ها توزيع  روش
درصـدي از نـشانگرها را صـفر         تـأثير    اجبـار  شود كه به   مي

 فقـط هـاي    حالي اسـت كـه در روش       ن در اي. كنند فرض مي 
سـمت   نسبت يكـساني بـه     تمام نشانگرها به   تأثير   اي، جريمه

  .شوند صفر كاهش داده مي
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، )GBLUP (يك ژنوميب خطي ناارينيب شين پي بهتريابياستفاده از شش روش ارز  بايك ژنومي اصلاحيها  صحت ارزش.1ل كش
نسل . در طول چهار نسل )BayesL (Lز ي و ب،)BayesCπ (Cπز ي، ب)BayesB (Bز ي، ب)BayesA (Aز ي، ب)RRBLUP(ون يدج رگرسير

  .دهند ي پرت را نشان ميها اه دادهينقاط س .ا آزمون هستنديد يي تأيها تي جمع4 تا 2 يها ت مرجع و نسلياول جمع

  
 و چهـار    GBLUPنتايج اين تحقيق نشان داد كه روش        

) BayesL و ،BayesA ،BayesB ،BayesCπ( بيـــزي  روش
نظـر    از RRBLUP روش   در مقايـسه بـا    در هر چهار نـسل      

هاي اصلاحي ژنوميـك بهتـر عمـل         بيني ارزش  صحت پيش 
 RRBLUP و   GBLUPتحقيقـات نـشان داد كـه        . كننـد  مي
دليـل اينكـه      اما در اين پژوهش به     ،هاي مشابهي هستند   مدل

بهي در دو روش    طـور مـشا     بـه  Xعناصر ماتريس طرح يـا      

كننـده    يا ثابت تنظيم   λبندي نشدند و همچنين مقدار       مقياس
 حاصـل شـدند     يدر هر دو روش يكسان نبود نتايج متفاوت       

ــاي ). 11( ــر GBLUPاز مزاي ــيRRBLUP ب ــوان  م ــهت   ب
دادن ابعاد معادلات مختلط به تعـداد افـراد جمعيـت            كاهش

هـاي    ارزش 1بينـي   صـحت و خطـاي پـيش       ةمرجع، محاسب 

                                                           
1..Prediction Error Variance 
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 و ،اي هاي شجره شده در روش  مرسوم استفادهةشيو حي بهاصلا
طـور   شـده و نـشده بـه       كردن اطلاعات افـراد ژنوتيـپ      تركيب

ت يــآخــرين مز. همزمــان در معــادلات مخــتلط اشــاره كــرد
GBLUP   بر RRBLUP نـام     بهGBLUP نيـز  1اي مرحلـه   يـك 
  . شود ناميده مي

 نسل بين جمعيـت مرجـع و جمعيـت          ةبا افزايش فاصل  
شدت كـاهش    هاي اصلاحي ژنوميك به    يد صحت ارزش  يأت

كـه بـا    ا   چـر  ،رفـت   مـي اين روند انتظـار     ). 1شكل  (يابد   مي
 LD بين جمعيت مرجع و جمعيت تأييد، فاز         ةافزايش فاصل 

ها QTL هاي تأثير  و خورد  ميهم   ها و نشانگرها به   QTLبين  
 كه ايـن نتـايج بـا    ،شود   نميبيانخوبي  به نشانگرها   ةوسيل به
 ديگـر ايـن     ةنكت ـ. )11 و   2(هاي پيشين مطابقـت دارد       هيافت

 بين نسل مرجـع و نـسل چهـار،          ةاست كه با افزايش فاصل    
 ،هاي اصلاحي نيـز    بيني ارزش  خطاي استاندارد صحت پيش   

ورد اثـر  ابا گذشت چند نسل پس از بـر      . افزايش يافته است  
هـاي اصـلاحي ژنوميـك       ورد ارزش انشانگرها، صـحت بـر    

 ات تـأثير  ورداهـاي بـر    ز كـارايي روش   يابـد و ا    كاهش مـي  
نـشانگرها   هـاي  تأثير  و لازم اسـت    شود  مينشانگري كاسته   

 اين نتايج حاكي از آن اسـت كـه          ).16(مجدداً براورد شود    
ــزي   روش ــاي بي ــا  ه ــسه ب  RRBLUP و GBLUPدر مقاي

وستگي بين جمعيت مرجع    يحساسيت كمتري به تغيير فاز پ     
تواند ايـن    اين تغيير مي  دليل  . دهد و جمعيت تأييد نشان مي    

كـردن   بر ويژگي جريمه   هاي بيزي علاوه   باشد كه اكثر روش   
كـه   برنـد، درحـالي    از ويژگي انتخاب متغيـر هـم بهـره مـي          

 ايـــن خـــصوصيت را RRBLUP و GBLUPهـــاي  روش
  .ندارند

هاي اصـلاحي ژنوميـك      بيني ارزش   صحت پيش  ةمقايس
 ،، نرمال يكنواخت(ژني   تأثير   تفاوتتحت تأثير سه توزيع م    

 ارائـه   2استفاده از شش روش آماري در شـكل          و با ) و گاما 

                                                           
1. Single Step Genomic BLUP 

هاي اصلاحي در    ها، صحت ارزش    روش كلدر  . شده است 
كنواخت بـود   يژني بهتر از گاما و       تأثير   حالت توزيع نرمال  

 در حالـت    RRBLUPروش  . دار نبـود   اما اين برتري معنـي    
هـا از    ژني عملكرد مشابهي با ساير روش      تأثير   توزيع نرمال 

خــود نــشان داد امــا در حالــت توزيــع يكنواخــت و گامــا 
RRBLUP   هاي بيزي و      نتوانست با روشGBLUP   رقابـت 

 برتــري ،ژنــي گامــا اســت تــأثير كــه توزيــع هنگــامي. كنــد
ويـژه   هاي غير بيزي بـه      روش در مقايسه با  هاي بيزي    روش

 كاملاً مشهود است، اما هنگامي GBLUPبا روش   مقايسة  در
نظـر گرفتـه شـد، عملكـرد         ژنـي نرمـال در    تـأثير    كه توزيع 

  . مشابه بودRRBLUP و GBLUPهاي بيزي و  روش
 در حالت   L و بيز    Bهاي بيزي، روش بيز      در بين روش  

ژني بهترين عملكرد را نشان دادند، اما        ات تأثير ،توزيع گاما 
ــاوت آن ــا از تف ــي  ه ــاري معن ــر آم ــود  نظ ). <05/0P(دار نب

هـا داري     برخي از ژن   ،ژني گاماست  تأثير   كه توزيع  هنگامي
نزديك بـه صـفر      اتي تأثير ها اثر عمده و درصد بالايي از ژن      

اي همـراه انتخـاب متغيـر        هاي جريمه   روش رو  ازاين .دارند
استفاده از   با. كنند اي عمل مي   هاي فقط جريمه   بهتر از روش  

هاي واقعي صفت توليد شير و نرخ آبستني در گاوهاي           داده
بــودن نتــايج حاصــل از  نــسوي، دليــل مــشابههلــشتاين فرا

ــزي و  روش ــاي بي ــيشGBLUPه ــي ارزش  در پ ــاي  بين ه
بـودن و توزيـع      ژني  معماري ژنتيكي پلي   ،اصلاحي ژنوميك 

 مطالعه نيـز    ر اين د. )4( شده است نرمال تأثير ژني پيشنهاد     
هـاي   ژنـي، تفـاوتي بـين روش    تأثير   در حالت توزيع نرمال   

هـاي بيـزي     بـا روش  ) RRBLUP و   GBLUP(گـرا    فراواني
 و  RRBLUPهـاي    هـاي روش   يكي از ضعف  . مشاهده نشد 

GBLUP     نشانگرها سـهم يكـساني      ة اين است كه براي هم 
حـالي   ايـن در  . گيرند نظر مي  اصلاحي در  بيني ارزش  در پيش 

 A روش بيـز  ياسـتثنا   و بـه   يهـاي بيـز    است كـه در روش    
هــا SNPهــاي متفــاوتي بــه  برحــسب توزيــع پيــشين، وزن

  .شود ختصاص داده ميا
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، )GBLUP (يك ژنوميب خطي ناارينيب شين پي بهتريابي بااستفاده از شش روش ارزيك ژنومي اصلاحيها صحت ارزش. 2ل كش
تأثير  عيدر سه حالت توز) BayesL (Lز ي و ب،)BayesCπ (Cπز ي، ب)BayesB (Bز ي، ب)BayesA (Aز ي، ب)RRBLUP(ون يدج رگرسير

  .دهند ي پرت را نشان ميها اه دادهينقاط س). Gamma( و گاما ،)Normal(، نرمال )Uniform(نواخت يك يژن
  

ــسة روش ــايج حاصــل ازمقاي ــاگونهــاي  نت  آمــاري گون
 نـشان داده شـده      3 ها در شكل     QTLمقابل تعداد متفاوت     در

 بـه   100هـا از    QTLها با افزايش تعـداد       تمام روش  در. است
. هاي اصلاحي ژنوميك كاهش يافته است       ارزش   صحت 200

توان به توزيع مقـدار محـدودي واريـانس          دليل اين امر را مي    
 دانست كه درنتيجـه سـهم هـر         QTLژنتيكي بر تعداد زيادي     

QTL         و قـدرت     اسـت   در ارزش ژنتيكي كـل كـاهش يافتـه 
اين نتايج بـا ديگـر      .  كم خواهد شد   اتورد تأثير اها در بر   مدل
ثر بـر  ؤهـاي م ـ  با افزايش تعـداد ژن شده كه     زارش گ يها يافته

يابـد،   هاي بيزي كاهش مـي  ها در روش ورداصفت، صحت بر 
، برتــري 50، يعنــي QTLدر تعــداد كــم  ).6(مطابقــت دارد 

هـاي غيربيـزي كـاملاً        روش در مقايـسه بـا    هاي بيـزي     روش
تـرين عملكـرد را       ضـعيف  RRBLUP و روش    استمشهود  

 تفـاوت  200سـمت    بهQTLش تعداد  داشته است، اما با افزاي    
 جالـب ايـن     ةنكت ـ. بين شش روش آماري كاهش يافته است      

 QTLهاي اصلاحي در دو حالت تعداد        بود كه صحت ارزش   
 ،GBLUP  ،RRBLUP(اي    براي سه روش جريمه    100 و   50
اي تـوأم بـا      هاي جريمـه   مشابه بود اما در روش    ) BayesAو  
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ــر   ــاب متغي ــحت ) BayesB, BayesCp, BayesL(انتخ ص
كرد  صفت را كنترل مي QTL 100هاي اصلاحي وقتي  ارزش

. كننـد   بيان صفت كنتـرل مـي   50QTLبهتر از حالتي بود كه 
ــري روش  ــر BayesA و BayesCπبرت ــراي RRBLUP ب  ب

ها در درختان كاج كه با تعـداد كمـي    صفات مرتبط با بيماري 
انتخـاب  . )19(شوند نيـز گـزارش شـده اسـت      ژن كنترل مي 

نوميك بـه معمـاري ژنتيكـي صـفت،         ژترين روش ارزيابي    به
 خويـشاوندي بـين افـراد       ة جمعيت مرجع، ميزان رابط ـ    ةانداز

نـشان داده شـده     ). 8(د بـستگي دارد     يي ـجمعيت مرجـع و تأ    
 در GBLUP روش در مقايــسه بــا Cπاســت كــه روش بيــز 

 QTLكنـد، امـا وقتـي تعـداد           بهتر عمل مـي    QTLتعداد كم   

داري بـين ايـن دو روش وجـود           معنـي  افزايش يابد تفـاوت   
 مذكور نيز ملاحظه شد كه در تعداد كم         ةدر مطالع . )21(ندارد
QTL) 10   ژنـي شـكل     اتاحتمال اينكه توزيـع تـأثير     ) 30 تا 
 حاضر  ةمقايسة نتايج مطالع  رو    ازاين.  بسيار پايين است   ،بگيرد

كـه صـفاتي بـا       رسـد، چـرا    نظر نمـي   با اين گزارش منطقي به    
 بررسي شـده    ، ژنتيكي متفاوت در هر دو مطالعه      هاي معماري
مـرغ و كيفيـت      هاي واقعي توليد تخـم     استفاده از داده   با. است
گـذار نـشان داده شـد كـه تفـاوت          مرغ در مرغـان تخـم      تخم
نظـر    ازGBLUP  و،Cπ، بيـز  Aهاي بيز  داري بين روش معني

هاي اصلاحي ژنوميك وجـود      صحت و تداوم صحت ارزش    
  .)26(ندارد 

  
 ،)GBLUP (ژنوميك خطي نااريب بيني پيش بهترين ارزيابي روش شش از بااستفاده ژنوميك اصلاحي هاي ارزش صحت .3 شكل

 تعداد حالت سه در  )BayesL (L بيز و ،)BayesCπ (Cπ بيز ،)BayesB (B بيز ،)BayesA (A بيز ،)RRBLUP (رگرسيون ريدج
QTL) 50، 100، دهند مي نشان را پرت هاي داده سياه نقاط. )200 و.  
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نظـر   از) GBLUP و   RRBLUP (1گرا هاي فراواني  روش
در مقايسه   كامپيوتري   ةسرعت محاسبات و تخصيص حافظ    

هاي بيزي در حالتي كـه تـراكم نـشانگري در حـد               روش با
و تعداد مـشاهدات فنـوتيپي در       ) 60000 تا   3000(متوسط  

) 1000بيــشتر از (ي باشــد  كــافةانــداز جمعيــت مرجــع بــه
همـين زمينـه نـشان       در مطالعات. هاي مناسبي هستند   روش

ثر بـر صـفت زيـاد       ؤهاي م ـ QTLداده است كه وقتي تعداد      
هـاي    مشابه و يا حتي بهتـر از روش        GBLUPباشد، روش   

دليـل اينكـه     ، به باوجوداين ).25 و   6،  3(كند   بيزي عمل مي  
 "نتخاب متغيرا"هاي بيزي از برخي خصوصيات نظير       روش

 .كننـد   برتـر عمـل مـي      QTL در تعداد انـدك      ،برند سود مي 
ژني و   تأثير   توان نه سناريوي توزيع     ذكر است كه مي    شايان
نظر گرفت كـه      در تفاوتعنوان نه صفت م     را به  QTLتعداد  

نظـر   بـه  رو  ازايـن . داراي معماري ژنتيكي متفـاوتي هـستند      
 ،GBLUPوش   زيـاد، ر   QTLرسد براي صفاتي با تعداد       مي

هاي ژنتيكـي    روشي مطمئن و بهينه براي استفاده در ارزيابي       
  .است
ــ از ــه  هــاي ايــن تحقيــق مــي  محــدوديتةجمل تــوان ب
 3/0پذيري    با وراثت  شده  بودن صفات فرضي مطالعه    محدود
 تـأثير   گـرفتن ن  نظـر  افزايـشي و در   تـأثير   فقـط   سازي   و شبيه 

 50 ةدر دامن ـ هـا    QTLگرفتن تعداد    نظر غيرافزايشي و نيز در   
مطالعات آينـده   . كرد روي ژنوم يك مورگاني اشاره       200تا  

صـورت    بـه كننـد و  موارد مذكور را پـر    خلأتوانند   قطعاً مي 
. هاي ارزيابي ژنوميـك بپردازنـد      روشمقايسة   تري به  جامع

هـاي واقعـي اسـتفاده       طرفي مطالعات ژنوميكي كه از داده      از
خطاهـاي ژنوتـايپي و     هايي مانند     در معرض اريبي   ،كنند مي

سـازي از چنـين       هستند، ليكن مطالعـات شـبيه      2گيري نمونه

                                                           
1. Frequentist 
2. Ascertainment Bias 

توانـد باعـث     هـا مـي     و اين تفاوت   استهايي مصون    اريبي
 در مقايـسه بـا    سـازي    شـدن نتـايج مطالعـات شـبيه        متفاوت

  .واقعيت شود
هاي اصلاحي   بيني ارزش  باتوجه به نتايج ، صحت پيش     

ري ژنتيكـي صـفت    كل ژنـوم بـه معمـا      كمك     به در انتخاب 
. ها بستگي دارد   ها و تعداد ژن    ژن تأثير    نظير توزيع  مشخص

اثـر يـا     هاي بـزرگ   سمت ژن  ژني به  تأثير   كه توزيع  حالتي در
اي تـوأم   هاي جريمـه    معمولاً روش  ،اثر چولگي دارد   كوچك

برتـر از  ) BayesLو ،BayesB ،BayesCπ(با انتخاب متغير 
عمـل  ) RRBLUP و   GBLUP(اي    جريمـه  فقطهاي   روش
ثر ؤهاي ژنـي م ـ    شدن تعداد جايگاه   همچنين با زياد  . كنند مي

 در GBLUPهــاي بيــزي و  بــر صــفت تفــاوت بــين روش
. يابـد  هاي اصـلاحي ژنوميـك كـاهش مـي         بيني ارزش  پيش
ــا از ــاگونهــاي  روشمقايــسة  طرفــي ب ــيشگون بينــي   در پ

 معمـاري   رةتـوان اطلاعـاتي دربـا      هاي ژنتيكـي، مـي     ارزش
  .دست آورد  بهشده  صفت بررسيةصحنژنتيكي پشت 
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