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 چكيده

ش  Bagging GBLUPگینی    ( ش دش وش  بلزنموننم GBLUP ،BayesB ،RKHSپنلواطری    سنم وش   هدف از اين  طالعهنم طيلي نم    

Random Forest ) بود. يک ژنوم بل سنم ریشطنوزشم،    ژنریکي طرفلشت سلخرلوبل  يهل  اصلاحي ژنوطیک بیا  صفلتدو پیش بیني اوز

ش  100، 50( دو سنم سننلويو   SNPوتیند    نشنلنری تنک نور     1500سنلز  شند ش وش   ن   هی ریشطوزشم بم طول يک طووگلن شنییم 

200QTL  بم طوو يکنواخت پخش شدند. اثی جليرزينيQTLپنیيی   هل بل اسرفلده از توزيع نیطلل اسرلنداود، گلطل ش يکنواخت بل شواثت

بینني  حي پنیش هل  اصلاهل  همی رري بی   اوز هل   طلو  بل اسرفلده از  طلوهبیني وش دوصد طدل سلز  شدند. توانليي پیش 30

هل  تليید، وش  بیني شده  بیوسي شد. نرليج  نشلن داد دو جمهیتشده ش شاقهي ش همچنی  وگیسیون  اوز  اصلاحي شاقهي بی پیش

RF هنل   بیني شده شند، دو حنلعي رنم وش    هل  اصلاحي شاقهي بی پیشبی شود  وگیسیون اوز -بلعث بیشGBLUP ،BayesB   ش

RKHS ضیيب وگیسیون شدند. بم جز وش   بی شود-طنجی بم رمBagging GBLUP  هل تفنلشت طهنني داو  بنل تریینی     دو ديری وش

هل بهری بود. يکي از دلايل ن یت بم ديری  وش  BayesBش  GBLUPطشلهده نشد اطل دو طجموع عم کید دش وش   QTLتوزيع اثیات 

سلز  صفلت بل اثیات صیفل ًژنریکي افزايشي بوده بلشد. بنم طنوو   تواند شییم هل طيبی ديری  وش  BayesBش  GBLUPاحرملعي بیتی  

 بیني هل  ژنوطي اوجحیت داوند.گیی  دو پیشبی وش  هل  بلزنمونم BayesBش  GBLUPهل  ر ي، وش 
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 مقدمه

ری نو بنلز،    3-800بل تهنداد   SNPهل   بل فیاهم شدن تیاشم

وش  انرخننلب بننم رمننک رننل ژنننوم يننل انرخننلب ژنننوطي  

هننل  انرخننلب رلاسننیک بیاسننل  وش   جننليرزي  وش 

( ش انرخلب بم رمک BLUPنلاويب خاّي  بیني بهریي  پیش

است. بل انرخلب ژنوطي فلص م ن ل  ( شده MASنشلنریهل  

شود ش دو نریجم پیشیفت رم شده ش صحت انرخلب زيلد طي

 .]23[يلبد ژنریکي افزايش طي

، SNPعواط ي نظیی اندازه جمهیت طیجع، تهداد نشلنری 

طهمنلو   پیيی  صفت، طيداو عدم تهلدل پیوسرري، شواثت

ژنریکي صفت ش وش   طنلو  طنوود اسنرفلده بنی صنحت      

هنل  طخر فني نظینی    هل  ژنوطي تلثیی داونند. وش  اوزيلبي

بیني نلاوينب خاني ژننوطي ش    حداقل طیبهلت، بهریي  پیش

بیا  بی شود اثنی نشنلنریهل پیشننهلد     هل  بیز انواع وش 

 هنل بیني هنی رندام از اين  وش    [. دقت پیش8شده است ]

هنل   . بیشنری وش  [8، 7] م ديری  طرفلشت اسنت ن یت ب

هنل  SNPهل  خاي ه رند رم اثی بی شود اثی نشلنریهل، طدل

از طیيننر وگیسننیون فنوتیننر يننل اوز  اصننلاحي بننی     

هنل   [. اخینیا ًوش  9شنود ] بی شود طني  SNPنشلنریهل   

اسنت  يلدگیی  طلشی  نیز دو انرخنلب ژننوطي طانید شنده    

 هننل  يننلدگیی  طلشننی   يکنني از طزايننل  وش .]18، 11[

هل  بل تهداد ب یلو زيلد توانليي  نهل دو تجزيم ش تح یل داده

  نزديننک ش بننل دو دسننری  بننودن [. دو  ينننده12اسننت ]

ژنوم بنل تهنداد ب نیلو     اطلاعلت ژنوتیپي يل اطلاعلت تواعي

هل  هل بم خوبي بیا  تجزيم ش تح یل اي  دادهزيلد، اي  وش 

[. همچننی ،  بیوسني وشابن     14رلوايي خواهنند داشنت ]  

پیچیده بی  طررییهل  طلنند اثیات طريلبل بی  نشلنریهل( نینز  

. رننلوبید اينن  ]13[هننل اسننت از ديرننی طزايننل  اينن  وش 

هنل  اصنلاحي ژننوطي ب نیلو     بیني اوز هل دو پیش وش 

هل  طا وب  نهنل اسنرفلده از   جديد است ش بم دعیل شيژگي

 [.11 نهل دو حلل گ ری  است ]

هنل  بلزنموننم گینی     اگیچم، توانليي تهداد  از وش 

(، Bagging GBLUPری ننم بننند  شننده   GBLUPنظیننی 

هل  نلپلواطری  نظیی ش وش  ]RF )]10 ،1جنرل تصلدفي  

، SVM [ 12)(، طلشی  بنیداو پشنرییلني    NNشیکم عصیي  

  اند، شعني طيلي نم  دو اوزيلبي ژنوطي بیوسي شده] 21ش  13

انجلم نشده است. هندف از اين  پنژشهش     جلطهي بی   نهل

وش  نیمم پلواطری  فضنل  توعیند ه نرم هی ینیت     طيلي م 

 RKHS ش دش وش  يلدگیی  شووايي )Bagging GBLUP 

هل   طلو  اسرلنداود اوزينلبي ژننوطي نظینی    بل وش  RFش 

GBLUP شBayesB هننل  اصننلاحي بیننني اوز دو پننیش

لو  ژنریکني  ک تحت تنلثیی تهنداد  از اجنزا  طهمن    ژنوطی

 بود. QTLصفلت رمّي طلنند توزيع اثیات ژني ش تهداد 

 

 هامواد و روش

[، ينک ژننوم بنل    24] hypredبل اسرفلده از ب رم نیم افزاو  

سم ریشطوزشم هی ردام بم طول يک طووگنلن شنییم سنلز     

نشننلنری تننک نور  وتینند   500شنند. وش  هننی ریشطننوزم 

 SNPدوصند دو سنم    50 ( دش  ع ي بل فیاشاني اشعیم يک لن

بنم طنوو يکنواخنت     200ش  100، 50طهنلدل   QTLسنلويو 

هنل بنل اسنرفلده از توزينع     QTLتوزيع شدند. اثی جليرزيني 

نیطننلل اسننرلنداود، گلطننل ش يکنواخننت بننل ترییننیات لازم دو 

دوصنند  30پننیيی  ش بننل  شواثننت Hypredرنندهل  بینلطننم 

بننل  SNP(. بننیا  هننی جليرننله 1سننلز  شنند  جنندشل طنندل

 aaرد يک ش بنل ژنوتینر   Aaرد دش، بل ژنوتیر AAژنوتیر

 50حیوان   100رد صفی طنظوو شد. جمهیت پليم بم تهداد 

ن نل  طینز     500سلز  شند ش بنیا    طلده( شییم 50نی ش 

تصلدفي انجنلم شند. دو اين  حلعنت بنم طنوو تصنلدفي از        

گیی  ش از  نهنل بنیا    هل  پدو  ش طلدو  نمونمهلپ وتلير

نرلج اسرفلده شد. از هی دش شاعد في  دش فیزند ايجنلد  توعید 

ن ل ثلبت  بنود.   500شد، دو نریجم اندازه جمهیت دو طي 

تحت شیاي  ثلبت بودن اندازه جمهینت، واننش ژنریکني ش    

واننش ژنریکني    -نوتیرییي طنجی بم ايجلد تهلدل طوتلسنیون 
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هنل پیوسنرري   QTLشد ش دو  اي  حلعت بنی  نشنلنریهل ش   

حینوان   1000انندازه جمهینت بنم     501دو ن ل  ايجلد شد.

افزايش داده شد. از اين  حیواننلت بنل اطلاعنلت ژننوتیپي،      

هنل  اصنلاحي ژننوطي جمهینت     فنوتیپي ش همچنی  اوز 

از افنیاد   504تنل   502هنل   طیجع تشکیل شد. سپس، ن ل

ايجلد شدند رنم اين  حیواننلت داوا  اطلاعنلت      501ن ل 

فنوتیپي نداشرند. دو شاقع اين    ژنوتیپي بودند شعي اطلاعلت

هنل  اصنلاحي   هل  تأيید بودند رنم اوز  هل جمهیتن ل

بیني شد. بینلطم شییم سلز  پنج بلو تکنیاو  ژنوطي  نهل پیش

شد ش طیلنری  ش انحیاف طهیلو نرليج بیا  انجنلم طيلي نلت   

 لازم ذخییه شد.

 

 سازی جمعیتاستفاده شده در شبیه . پارامترهای1جدول 

 شضهیت ژنوم

 طووگلن 3 اندازه ژنوم  

 3 تهداد ریشطوزشم  

 500 دو هی ریشطوزشم SNPتهداد نشلنری   

 200ش  100،  50 دو هی ریشطوزشم QTLتهداد   

 يکنواخت، نیطلل، گلطل QTLتوزيع اثیات   

  جمهیت

 LD) 1-500هل بیا  ايجلد عم تهلدل پیوسرري   تهداد ن ل  

 501 ن ل طیجع  

 502-504 هل  تليیدن ل  

 Ne) 100اندازه طوثی جمهیت تلويخي    

 

 GBLUP ،BayesBهل  ژننوطي بنل پننج وش     اوزيلبي

[2 ،8 ،]Bagging GBLUP ،Random Forest  شRKHS 

 انجلم شد.

 Bootstrap aggregatingطخفنن   Baggingر مننم 

sampling     است ش يک وش  بلزنمونم گینی  ينل شنووايي

بینني طررییهنل    است. ثلبت شده است شقري شاويلنس پیش

هل زينلد بلشند بنل اسنرفلده از اين       بیني رنندهط ريل يل پیش

[. هنرنلطي  25، 5يلبد ]هل افزايش طيبینيوش  صحت پیش

رم رم ش زيلد ریدن طررییهل  ط ريل بلعث تریینیات زينلد   

طنلسب اسنت   Baggingشود رلوايي وش   يهل ط دو جواب

[. طهمولاً اي  حلعت دو طواود  است رنم همی نرري   5، 1]

 [.1] بی  طررییهل  ط ريل زيلد بلشد

طشلهده شجنود   N( بم اندازه Dاگی يک طجموعم داده  

-طجموعنم داده  Bبم تهداد  Baggingداشرم بلشد، دو وش  

-انرخلب طي ( از جمهیت اشعیم بل جليرزينيDbهل  جديد  

. بل نمونم گینی  بنل جنليرزيني طمکن      [b=1,2,…,B]شود 

چندي  بنلو   Dbات دو هی طجموعم است تهداد  از طشلهد

شننلخرم   Bootstrap Samplingتکیاو شوند ش اي  بم عنوان 

نموننم   Bشده است. ينک طندل طشنلبم بنیا  هنی ينک از       

bootstrap ل هن اسرفلده شده ش دو پليلن طیلنریني از خیشجي

اشعنننی  بنننلو دو   Baggingشنننود. وش  طحلسنننیم طننني 

ری م بند  شده  GBLUP[ رم 10اوايم شد ] GBLUPقلعب

 Bagging GBLUPشود. اي  وش  هنرلطي رم ( نلطیده طي

بیننني رننننده هننل  نشننلنریهل( نلپليننداو ه ننرند ش يننل  پننیش



 ابوالقاسم لواف، ی، بهزاد همتی، رستم عبداللهی آرپناهیمنوچهر مراد

 

 1396بهار   1شماره   19دوره 

4 

( SNPهمی رري بی  طررییهل  ط ريل  طلننند نشنلنریهل    

بینني  قلب یت رلهش شاويلنس خال، پیشزيلد است، بم دعیل 

 [.1دهد ]تی  اوائم طيدقیر

( دو قلعب ب نرم  RFاعروويرم يلدگیی  جنرل تصلدفي  

هنل   بیني اوز [ بیا  پیش4] randomForestنیم افزاو  

ا  شنلطل طجموعنم   RFاصلاحي ژنوطي اسرفلده شد. وش  

از دوخرلن وگیسنیوني اسنت رنم هنی رندام بنل اسنرفلده از        

  شننلطل اطلاعننلت ژنننوتیپي ش  نمونننم nلاعننلت شوشد  اط

شنود. طندل دو   فنوتیپي افیاد جمهینت طیجنع( ايجنلد طني    

شنود ش دو جمهینت تأيیند    جمهیت طیجع  طوز  داده طي

 nشنود. يکني از    حیوانلت رلنديدا  انرخلب( اعمنلل طني  

( ش از اين   mtryشود  نمونم شاود هی گیه از هی دوخت طي

بنند  حیواننلت   بنیا  تي نیم   SNP نمونم اطلاعنلت ينک  

شود، ش حیوانلت بی اسنل  اطلاعنلت ژننوتیپي    اسرفلده طي

هنل  طرنواعي انجنلم    شوند. اين  رنلو دو گنیه   بند  طيدسرم

هل  پليلني خرم هل ش يل هملن گیهشود ش دو پليلن بم بیگ طي

شود رم دو  نهل حدارثی يکنواخري شجود داود  حیوانلت طي

هننل  طشننلبم بننیا  وتیپي بننل ژنوتیننرداوا  اطلاعننلت فننن

SNPبینني  يلبند(. پیشهل  طخر   دو گیه پليلني تجمع طي

RF   بیا  يک طثلل شوشد  جديد  حیوان داوا  اطلاعنلت

yi ،)f̂rfاطل فلقد اطلاعلت فننوتیپي  xiژنوتیپي 
B(x)  از طیينر ،

,T(x] ،دوخنت  Bطحلسیم طیلنری  از  Ψb)]1
B   ش بنم رمنک ،

 طحلسیم شد. 1وابام 

f̂rf (1 وابام 
B(x) =

1

B
∑ T(x, Ψb

B
b=1 ), 

وا نشننلن  RFاطننی  دوخننت دو 𝜳𝒃 ،bدو اينن  واباننم ، 

تهنداد طررییهنل  انرخنلب     RFدهد. پلواطریهل  طهنم دو  طي

( ش ntree(، تهنداد دوخنت    mtryشده دو هی گیه دوخت  

هل  پلينلني  هل دو گیهاندازه يل حداقل تهداد طشلهدهحداقل 

بلشند رم قینل از انجنلم  نلعیزهنل بليند طينداو      هل طييل بیگ

هل  پیوسرم طيداو طنلسب  نهل تهیی  شود. دو اوتیلط بل داده

پیشنهلد شده بیا  تهداد طرریی انرخنلب شنده دو هنی گنیه     

بنلو   است. دو هنی  SNPتهداد  pاست رم  p/3دوخت بیابی 

گیی  بل جنليرزيني از اطلاعنلت، تهنداد  اطلاعنلت     نمونم

 SNPشوند ش تهداد  ديری شليد چنند  گیی  نميهل( نمونم

گیی  شوند. بم عیلوت ديری هی داده شوشد  بیا  بلو نمونم

هل  نموننم هل  خلوج از ری م  دادههل دادهتهداد  دوخت

طهیلوسننج  هل بم عنوان ينک  گیی  نشده( خواهند. اي  داده

رننند ش اعریلوسننجي از   داخ ي بیا  هی دوخت عمنل طني  

( انجنلم  OOB errorطیير بی شود خال  خنلوج از ری نم    

هنل  خنلوج از ری نم از طیينر دوخرنلن      شود. اگی دادهطي

هنل خانل شجنود داود ش    بینيبیني شوند، بیا  اي  پیشپیش

نلطنند رنم نشنلن    طیلنری   نهل وا خال  خلوج از ری م طني 

هل  انرخلب نشده بی طیزان خانل   دهنده طیزان تأثیی نمونم

 [.4است ] RFنریجم نهليي 

بنل رنلوبید دو    2006دو سنلل   RKHSاسرفلده از وش  

ا  وينج  [. وگیسنیون ه نرم  9هل  طخر   اوائنم شند ]   طدل

ا  هل  نلپلواطری  فضل  توعید ه نرم  بیزي  شک ي از وش 

م اوتیننلط [. فننیش شننود رنن20( اسننت ]RKHSهی یننیت  

 رند.پییش  طي 2از طدل  iبیا  حیوان  SNPفنوتیر بل

yi
R = μ + g(xi) + ϵi  2 وابام)  

حینوان   SNPهل   ، بیداو ژنوتیردو اي  وابام، 

iشود رم ام است . فیش طيg  بم صووتKα بلشد ش  طيK 

هنل    بوده اوتینلط بنی  ژنوتینر    n×nا  يک طلتیيس ه رم

SNP   دهند. رنلهش ابهنلد از    دو افیاد طخر   وا نشنلن طني

شنود رنم    ( بلعنث طني  n( بم تهداد حیوان  pتهداد نشلنری  

بروان بی تهداد طرریّیهل  طجهول غلعب شد ش تهداد طهلدعنم  

، ابهنلد  g= Kαرنلهش داد. دو اين  حلعنت     nوا بنم انندازه   

بم تهداد طشنلهدات رنلهش    SNPطلتیيس ژنوطي از تهداد 

بم  αيلبد. اگی طجموع طیبهلت بلقي طلنده ش نیم ضیايب  طي

تیتیب بم عنوان تلبع زيلن ش جیيمم دو نظی گیفرم شوند اي  

 Kبیزي  ويج وگیسنیون بنوده رنم ه نرم وگیسنیون وينج       

اسنت.   شنده   n×p( بل ابهنلد   Xجليرزي  طلتیيس ژنوتیپي  

)( ixg
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( 3ا دو فیم طلتیي ي  وابانم  ارنون طي توان طهلدعم طزبوو و

 نوشت.

  (3 وابام   y μ Kα  ε  

بینني  هل  اصلاحي ژننوطي پنیش  صحت ش دقت اوز 

هل  طخر   طيلي م شد. صنحت ش دقنت   شده توس  طدل

اصنلاحي   هنل  بیني از طیينر همی نرري بنی  اوز    پییش

هل  اصلاحي ژنوطي شاقهني  بیني شده ش اوز ژنوطي پیش

هننل  اصننلاحي سننلز  شننده( ش وگیسننیون اوز   شننییم

هل  اصلاحي شاقهي بی شود شد. دو بیني شده بی اوز  پیش

 هل زيلد بود بل اسرفلده از  زطونطواود  رم تفلشت بی  وش 

t - شد. اسرودنت نرليج طيلي م 

 

 نتایج و بحث

ی  جمهینت طیجنع ش جمهینت    بل افزايش فلص م ژنریکي بن 

هل  اصلاحي ژننوطي رنلهش   بیني اوز تأيید صحت پیش

(. دو يننک پننژشهش صننحت   1؛ شننکل p<05/0يلفننت  

هل  اصلاحي ژنوطي بنل افنزايش فلصن م از    بیني اوز  پیش

 اشعنی  ن نل از    848/0جمهیت طیجع دو طي پنج ن ل از 

دو ن ننل پنننجم  718/0حیوانننلت رلندينندا  انرخننلب( بننم 

هنل   بینني اوز  [. همچنی  صنحت پنیش  2يلفت ]رلهش 

اصلاحي ژنوطي بی شود شده بل افزايش فلصن م از جمهینت   

( رلهش 10 دو ن ل  07/0 دو ن ل اشل( بم  47/0تأيید از 

هنل   هل   خی ن یت بم ن نل [. دو ضم  دو ن ل3يلفت ]

بیني، افزايش يلفت. ( صحت پیشSDاشل  اشریله اسرلنداود  

هل  بی شود اثیات نشلنری  ش رلوايي وش بم عیلوت ديری 

 تکیاوپیيی  نرليج رلهش يلفرم است.

نشننلنریهل دو دش حلعننت تهننلدل ش يننل عنندم تهننلدل بننل 

QTL  هل ه رند. اگی نشلنریهل دو حلعت تهلدل بنلQTL  هنل

بیني بل افنزايش فلصن م   بلشند، طیزان رلهش دو صحت پیش

عت عندم  از جمهیت طیجع زيلد است. اگی نشلنریهل دو حل

هل بلشند بل افزايش فلص م از جمهیت تأيیند،  QTLتهلدل بل 

هل ن نیت بنم جمهینت    QTLاعرو  تهلدل بی  نشلنریهل ش 

توان از نشلنریهل بم خوبي رند. بنلبیاي  نميطیجع ترییی طي

هنل وا شنلسنليي نمنود. شعني سنیعت رنلهش        QTLاثیات 

بیني نلشي از افزايش فلص م از جمهیت طیجنع  صحت پیش

رمری از حلعري است رم نشلنریهل دو حلعت تهلدل پیوسرري 

[. شاويلنس بی شود شده حلصل از 26، 21هل بلشند ]QTLبل 

زينلد ش دو وش     Bagging GBLUPش  RKHSهل  وش 

GBLUP  شBayesB .رم است 

 
و  GBLUP ،BayesB ،RKHS،BaggGBLUPهای اصلاحی ژنومی در طی چهار نسل و پنج روش . مقایسه صحت ارزش1شکل 

Randm Forest 
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 بینی شده در طی چهار نسل و های اصلاحی ژنومی واقعی بر پیش. مقایسه رگرسیون ارزش2شکل 

 Randm Forestو  GBLUP ،BayesB ،RKHS،BaggGBLUPپنج روش 

 

هل  اصنلاحي ژننوطي   نرليج حلصل از وگیسیون اوز 

بیني شده دو طي چهلو ن ل  ن ل اشل طیجع شاقهي از پیش

اوائم شده اسنت.   2ش ن ل دش، سم ش چهلو تليید( دو شکل 

هل  پلواطری  ش نیمم پنلواطری   بی شودهل  حلصل از وش 

 GBLUP ،BayesB  شRKHSديک بم ينک ش نلاوينب   ( نز

هننل  بننود شعنني شاويننلنس بی شودهننل  حلصننل از وش   

زيلد است. دو  RF ،Bagging GBLUPگیی  نظیی بلزنمونم

هننل  بننیاشود اوز  -دو جمهیننت طیجننع بننیش RFوش  

اصلاحي ژننوطي حلصنل شند شعني دو ن نل هنل  تليیند        

بی شود ضیيب وگیسیون ش يل بم عینلوتي طینزان اويیني     بیش

هل  صلاحي بم طیف رم بود. وگیسیون اوز هل  ااوز 

بیني شده ينک  هل  اصلاحي پیشاصلاحي شاقهي بی اوز 

طهیلو طهم است رم بليد دو طالعهلت ژنوطي گنزاو  شنود   

هل  حیوانلت اه ني، بنل گیشنت زطنلن ش     [. دو جمهیت7]

بنم دعینل    LDزيلدشدن فلصن م از جمهینت طیجنع طينداو     

 [.22، 19، 15رند ]نوتیرییي، انرخلب ش طهلجیت ترییی طي

بیننني دش وش  صننحت پننیش QTLبننل ترییننی تهننداد  

GBLUP  شBayesB   طشلبم ش دو وشRF    رمری بنود. بنم

ش  Bبینني حلصنل از دش وش  بینز    طوو ر ي صحت پنیش 

GBLUP  بننل ترییننی تهنندادQTL   طشننلبم بننود. دو دش وش

BagGBLUP  شRKHS  افننزايش تهننداد بننلQTL  صننحت

هل  اصلاحي نوسلن زيلد  داشت. رنلهش صنحت   اوز 

هنل  اصنلاحي ژننوطي دو نریجنم افنزايش      بیني اوز پیش

دو طالعهلت قینل گنزاو  شنده     200بم  50از  QTLتهداد 

دو نظی گیفرنم   SNP 500[. دو تحيیر طزبوو تهداد 2است ]

ضنی  رم رمری از تهداد حیوانلت بوده است شعني تحيینر حل  

بیشری از تهداد افنیاد جمهینت طیجنع دو نظنی      SNPتهداد 

 [.20گیفرم شده است ]

شود، تهداد نشلنری هل زيلد طيQTLدو حلعري رم تهداد 

[. 7هنل بیشنری اسنت ]   QTLطوود نیلز بیا  بی شود اثی ر یم 

بیني دو صووتي صحت پیش QTLيهني بل زيلد شدن تهداد 

لبند رنم تهنداد    يهل  اصنلاحي ژننوطي افنزايش طني    اوز 

 نشلنریهل نیز افزايش يلبد.
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 ( و 200و  50 ،100) QTLهای اصلاحی ژنومی در سه تعداد . مقایسه صحت ارزش3شکل 

 Randm Forestو  GBLUP ،BayesB ،RKHS،BaggGBLUPپنج روش 

 
 ( و 200و  50 ،100) QTLدر سه تعداد متفاوت  بینی شدهپیشبر  های اصلاحی ژنومی واقعیارزش . مقایسه رگرسیون4شکل 

 Randm Forestو  GBLUP ،BayesB ،RKHS،BaggGBLUPپنج روش 
 

هننل  دو حننلعري رننم طيننداو ضننیيب وگیسننیون اوز 

بیني شنده بیشنری ينل رمرنی از ينک      اصلاحي شاقهي بی پیش

هل  اصلاحي رمری ش بیشری از اوز بلشد بم تیتیب بی شود 

طيداو شاقهي است. وگیسنیون اوز  اصنلاحي شاقهني بنی     

دو هی سنم   BayesBش  GBLUPطشلهده شده دو دش وش  

يک ننلن بننود. شاويننلنس بننی شود دو دش وش   QTLتهننداد 

زيننلد بننود شعنني دو دش  RF ،Bagging GBLUPشننووايي 

هنل  زينلد، بیاشود  QTLدو تهداد  Bagging GBLUPوش  

 رمری از طيداو شاقهي بود. RFبیشری ش وش  

ژننوطي بنل تریینی    هل  اصنلاحي  صحّت اوز تریییات 



 ابوالقاسم لواف، ی، بهزاد همتی، رستم عبداللهی آرپناهیمنوچهر مراد

 

 1396بهار   1شماره   19دوره 

8 

 BayesBش  GBLUPدو دش وش  اسننرلنداود  QTLتهننداد 

 GBLUPبیننني دو دش وش  طشننلبم بننود. صننحت پننیش  

Bagging  شRKHS      دو حلعت نیطنلل بنودن توزينع اثنیات

 >Pشنری بنود    ژني ن یت بم دش توزيع گلطل ش يکنواخت بی

ن یت بنم   QTLدو هی سم تهداد  RFصحت وش   .(0.05

 (.5هل رمری بود  شکل ديری وش 

ش  GBLUPضیايب وگیسنیون دو دش وش  اسنرلنداود   

BayesB  دو حلعري رم توزيع اثنیات  6نلاويب بود  شکل .)

ژننني نیطننلل بننود طيننداو ضننیيب وگیسننیون دو دش وش   

RKHS شGBLUP Bagging   نزديننک بننم يننک ش نلاويننب

حلصل شد شعي دو دش توزيع اثیات ژني يکنواخت ش رمرنی  

هل  اصلاحي دو از طيداو شاقهي بی شود شد. صحت اوز 

(، دو سنم توزينع   GBLUP, BayesB, RFهنل   ديرنی وش  

هل  قیل، شاويلنس اثیات ژني طشلبم بود. طشلبم سليی حلعت

 زيلد بود. RFبی شود دووش 
هنل   وش  ع اثنیات ژنني گلطنل از طینلن    دو حلعت توزي

 .[2داونند ] وا  صنحت  بیشنریي   Lش بیز B، وش  بیز بیزي

هنل  از ژن تهنداد  توزيع اثیات ژني گلطل است  دوحلعري رم

هل اثنیات نزدينک بنم    از ژن زيلد داو  اثی عمده ش دوصد 

ا  همنیاه  هنل  جیيمنم  وش صنحت   بنلبیاي صفی داوند. 

است، رنم  ي يهلوش ديری بهری از  Bطلنند بیزانرخلب طرریی 

هل  شاقهني  بل اسرفلده از داده. ا  عمل طي رنندفي  جیيمم

صفت توعیند شنیی ش ننیب  ب نرني دو گلشهنل  ه شنرلي        

هل  بیز  فیان و ، دعیل طشلبم بودن نرليج حلصل از وش 

هنل  اصنلاحي ژننوطي وا    دو پیش بیني اوز  GBLUPش 

توزيع نیطلل اثنیات ژنني   طهملو  ژنریکي پ ي ژني بودن ش 

بیا  همم  GBLUPش  RRBLUPهل  وش  .[6] انددان رم

اصنلاحي دو  نشلنریهل سهم يک لني دو پنیش بینني اوز   

بی ح ب توزيع پیشی ،   هل  بیزوش  شعي گییندنظی طي

-دو طالعهنلت شنییم   .دهندطيهل SNPهل  طرفلشتي بم شزن

هل  از وش  [ ش تهداد 1هل  پلواطری  ]سلز  قیل، وش 

[ دو انرخنلب ژننوطي بنل هنم     16پلواطری  ش غییپنلواطری  ] 

اند. دو همنم اين  تحيیينلت طهمنلو  ژنریکني      طيلي م شده

صفت هملنند اي  طالعهم بم صووت افزايشي شنییم سنلز    

بیني شد بیا  طهملو  ژنریکني اپی نرلز ،   شده بود ش پیش

 .[17]هل  شووايي يل نلپلواطری  بهری خواهند بود وش 
 

 
و  norm، نرمال=unif)یکنواحت= QTLهای اصلاحی ژنومی در سه توزیع اثرات جایگزینی . مقایسه صحت ارزش5شکل 

 Randm Forestو  GBLUP ،BayesB ،RKHS،BaggGBLUP( و پنج روش gmaگاما=
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 QTLبینی شده بر واقعی در سه توزیع اثرات جایگزینی پیشهای اصلاحی ژنومی . مقایسه رگرسیون ارزش6شکل 

 Randm Forestو  GBLUP ،BayesB ،RKHS،BaggGBLUP( و پنج روش gmaو گاما= norm، نرمال=unif)یکنواحت=

 

وش  10سننلز  بننل طيلي ننم نرننليج يننک طالعهننم شننییم

بیا  صفلتي بل طهمنلو   پلواطری  ش چهلو وش  نلپلواطری  

ژنریکي رلطلاً افزايشي ش ينل رنلطلاً اپی نرلز  نشنلن داد دو     

حلعریکم طهملو  ژنریکي بم طوو رلطنل بنی پلينم اپی نرلز      

هننل  هننل  نلپننلواطری  بهرننی از وش بلشنند، صننحت وش 

پلواطری  است. دو حلعي رم بیا  طهمنلو  ژنریکني رنلطلاً    

طری  بهرنی از  هنل  پنلوا  بینني وش  افزايشي صنحت پنیش  

 [.17هل  نلپلواطری  است ]وش 

بم طوو ر ي نرليج اين  تحيینر نشنلن داد رنم صنحت      

بنل هنم    QTLهل  اصلاحي دو تهداد طرریی بیني اوز پیش

هنل   هنل  اصنلاحي بنل وش    طشلبم است ش بی شود اوز 

( اويب است. دو حنلعي  RFش  bagging GBLUPشووايي  

( GBLUP شBayesB هننننل  پننننلواطری   رننننم وش 

ش  RKHSهنل  نلواينب حلصنل شند. دش وش       بینني  پیش

Bagging GBLUP    شقري توزينع اثنیاتQTL    نیطنلل بنود

ن یت بم دش توزيع اثیات يکنواخت ش گلطل صحت بللاتی  

ش  GBLUPهل  بیني وش داشرند. دو طجموع صحت پیش

BayesB   پننلواطری  ش هننل  نیمننمن ننیت بننم ديرننی وش

 نلپلواطری  بهری بود.
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Abstract 

The objective of this study was to compare three parametric (GBLUP, BayesB and RKHS) and two 

resampling (Bagging GBLUP and Random Forest) statistical methods in genomic prediction of traits with 

different genetic architecture. A genome consisting of three chromosomes, 1 Morgan each, was simulated 

on which 5000 SNPs and 50, 100 and 200 QTLs were distributed. The substitutions effects of QTLs were 

modeled with normal, gamma and uniform distributions with a level of heritability equal to 0.30. The 

predictive performance of statistical models was evaluated using the correlation between predicted and 

true breeding values as well as the regression of predicted values on true breeding values. In the target 

population, Random Forest resulted in overestimation of estimated regression coefficients while GBLUP, 

BayesB and RKHS led to an underestimation of regression coefficients of true breeding values on 

predicted breeding values. In exception of Bagging GBLUP, the performance of all statistical methods 

was the same in three gene effect distributions. However, the performance of GBLUP and BayesB was 

better than other statistical methods. A reason for this superiority could be the additive architecture of 

simulated traits. In conclusion, GBLUP and BayesB were superior over resampling methods in genomic 

predictions. 

Keywords: Bagging, Genetic architecture, Genomic evaluation, Machine learning, Random forest, 

RKHS 
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