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Introduction1: Genomic best linear unbiased prediction (GBLUP) and Bayesian methods are used for 

genomic selection (GS) and genome wide association study (GWAS) in animal and plant breeding. The main 
objective of GWAS is detection of quantitative trait loci (QTL) that is affecting trait. The GBLUP assumes equal 
variance for all markers but the Bayesian methods assumes specific variance for each marker. When trait are 
affecting by major QTLs, Bayesian methods have the benefit of marker selection. In weighted GBLUP 
(WGBLUP), disparate variance of marker specific weights for weighting of all markers are used. If only a 
deduction of animals is genotyped, single-step WGBLUP (WssGBLUP) can be used. The weighting factors were 
calculated using marker effect derived Bayesian methods or iteratively based on single step marker effect. In 
multibreed genomic evaluation, there are several specific genetic structures into a genomic relationship matrix 
(G). The block wise genomic relationship matrix (BG) consist of several specific relationship blocks for each 
and pair breeds. BG can more accurately calculated relationships among animals than G matrix in multibreed 
genomic evaluations. The aim of this study is comparison G and BG and weighted BG (WBG) in weighted 
single step GWAS. 

Materials and Methods:To conduct our study, we initially simulated two distinct populations, labeled as A 
and B, utilizing the QMsim software. The simulation involved the creation of two chromosomes, each spanning 
a length of two morgans. Within each chromosome, we simulated 2500 single nucleotide polymorphisms 
(SNPs). Subsequently, four traits were simulated, each possessing heritabilities of 0.05 and 0.3, along with 
varying numbers of quantitative trait loci (QTLs) set at 50 and 500. Following the simulation, we calculated the 
genetic value (G), the breeding value given by markers (BG), and the weighted breeding value given by markers 
(WBG) using SNP genotypes for all animals in the study. This comprehensive approach allowed us to evaluate 
and analyze the genetic and breeding values associated with the simulated traits across the populations. Genomic 
relationship matrices were used for single step GWAS (SSGWAS) analysis for each trait. 10 iterations was 
considered for single step SNP effect analyses. Moreover, the SNP effects were obtained by BayesB approach. 
BayesB effects was used for calculated weighting factors in WBG. Accuracies of methods and number of 
identified SNPs with explained genetic variance higher than 1% were reported.          

Results and Discussion: using G and BG and WBG in SSGWAS led to identify 14, 16 and 21 SNP with 
higher than one percentage variance explained, respectively. Moreover, convergent accuracies of WssGBLUP 
using G and BG and WBG were 0.36, 0.39 and 0.43, respectively. WssGBLUP using WBG could be converged 
faster than using G and BG. Furthermore, accuracy of WssGBLUP using WBG was significantly more than 
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using G and BG. Multibreed GWAS is led to increase power of model because phenotypic information is 
severely increase. In multibreed GWAS, relationships among breeds usually are rare or zero but there are several 
locations among breeds that shared among them and should use those for genomic relationship calculation. In 
WBG and BG could be accurately calculate pair breeds genomic relationships using sharing pair breeds genomic 
locations. Principal component analyses showed that WBG was let to strongly increase genomic relationship 
among animals that is led to improved power of WssGWAS.        

Conclusion: According to recent studies, multibreed genomic evaluation with the WssGBLUP can improve 
the accuracy of multibreed genomic evaluation, and the results of our study showed that for multibreed genomic 
evaluation and WssGWAS with the WssGBLUP , instead of the genomic relationship matrix (G), BG or WBG 
genomic relationship matrices are the better to use.  

 
Keywords: Multibreed GWAS, Block wise genomic relationship matrix, WssGWAS, WssGBLUP, 

Explained genetic variance    
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 چکیده

ها منحصرر  است. ساختار ژنتیکی جمعیت اب بهترین ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی برای پویش ژنومی چندجمعیتیانتخ ،هدف از پژوهش حاضر
بنردی دردا اسرتهادا    به فرد هستند، بنابراین برای تشکیل ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی چند جمعیتی از ماتریس روابط خویشراوندی ژنرومی بکرو    

، مراتریس  (G)سازی ددند. سپس ماتریس روابط خویشاوندی ژنرومی معمرولی   دو جمعیت با ساختار ژنتیکی متهاوت دبیهابتدا  ،. در این مطالعهدودمی
 Bدهی ددا با واریانس ژنوتیپی برآورد ددا با بیز بندی وزنو ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی بکو  (BG)بندی ددا روابط خویشاوندی ژنومی بکو 

(WBG) آن، با روش بیز برعلاواای استهادا ددند. یل ددند و برای مطالعات پویش ژنومی تک مرحکهبرای حیوانات تشکB   پویش ژنومی انجام درد و
بره نشان داد کره   WBGو  G ،BGهای روابط خویشاوندی ای مقایسه ددند. نتایج پویش ژنومی با استهادا از ماتریسی ژنومی تک مرحکههابا پویش

ی صهات دناسایی ددند که واریانس ژنتیکی توجیه ددا بالای یرک درصرد دارنرد.    هاQTLنشانگر ژنومی مرتبط با  21، 16، 14ترتیب بهطور میانگین 
بینی های پیشمیانگین صحت ،براینعلاوادو نشانگر ژنومی با واریانس بالای یک درصد دناسایی ددند.  تنها Bهمچنین با استهادا از روش آماری بیز 

برآورد ددند. نتیجره گیرری ککری     43/0، 39/0، 36/0ترتیب به WBGو  G ،BGهای گرایی با استهادا از ماتریسنومی در لحظه همارزش اصلاحی ژ
 تواند باعث بهبود پویش ژنومی چندجمعیتی یا چندنژادی دود.  می WBGو  BGهای روابط خویشاوندی ژنومی داد که استهادا از ماتریسنشان
 

 ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی بکوکی، پویش ژنومی چند جمعیتی، ، Bیزبهای کلیدی: واژه

 

  1مقدمه
( با استهادا از اطلاعات فنوتیپی GWASپویش گستردا ژنومی )

های ژنومی ، واریانت(SNPs)صهات و ژنوتیپ نشانگرهای ژنومی 
کند. با اسایی می( را دنQTLی )های صهات کمّمرتبط با جایگاا

های ها و ژنیابی ژنومی دناسایی واریانتافزایش دسترسی به توالی
تر مرتبط با صهات اقتصادی در حیوانات اهکی نسبت به گذدته آسان

 تقریباً( LD، وجود عدم تعادل لینکاژی )براینعلاواددا است. 
ی و انتقال های صهات کمّگستردا بین نشانگرهای ژنومی و جایگاا
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ها باعث ددا است که با سهولت ی هاپکوتایپی کامل طی نسلهابکو 
بیشتر نشانگرهای ژنتیکی مرتبط با صهات اقتصادی در حیوانات اهکی 

 .(Liu et al., 2023; van den Berg et al., 2016)دناسایی دوند 
 GWASرگرسیون خطی و بیزی معمولاً برای های آماری روش

 دوندهای انسانی استهادا میدر حیوانات و گیاهان و مطالعات بیماری
 (Meuwissen et al., 2009; Reales and Wallace, 

 یهای صهت کمّدناسایی جایگاا GWAS هدف اصکی .(2023
(QTL)  .با معرفی روش آماری پویش ژنومی  اخیراًبا تأثیر عمدا است
برای برآورد واریانس ژنتیکی نشانگرهای  (ssGWAS)ای تک مرحکه
نااریب  بینیپیشروش آماری بهارزش اصلاحی  بینیپیشژنومی از 

 ,.Wang et al)دودمیاستهادا  (ssGBLUP)ای خطی تک مرحکه

2012; Wijesena et al., 2023). بینی ارزش اصلاحی ژنومی پیش
توان را می (SNP) مورفیسم تک نوککئوتیدیو واریانس ژنتیکی پکی

 Goddard)دست آورد به بیزی و GBLUP راحتی از هر دو روشبه
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and Hayes, 2009) . GBLUP یک توزیع نرمال را برای
ها و ماتریس را از روی فنوتیپ هاآناثر  کند وفرض می  SNPاثرات

هنگامی که فقط  .کندمحاسبه می (G)روابط خویشاوندی ژنومی 
  GBLUPدوند،تعداد اندکی از افراد یک جمعیت تعیین ژنوتیپ می

ارزش  بینیپیشروش مناسبی برای   (ssGBLUP)ایتک مرحکه
. اطلاعات (Aguilar et al., 2010) اصلاحی ژنومی حیوانات است

بینی ارزش اضافی در مورد حیوانات فاقد ژنوتیپ، صحت پیش
 . (Legarra et al., 2015) دهداصلاحی افزایش می

هرای ییرخطری هسرتند    روش Bو بیز Aهای بیزی نظیر بیزروش
ر جایگزینی آلکری هرر یرک از نشرانگرهای ژنرومی      که برای برآورد اث

(SNPs)   گیرنرد و  ، توزیع پیشین واریانس اثرات ژنتیکری در نظرر مری
-سپس با توزیع پسین واریانس اثرات ژنتیکی و از طریق زنجیرا نمونه

دود برآورد می اثرات نشانگرهای ژنومی (MCMC)گیری مونتوکارلو 
(Meuwissen et al., 2009).   هرای آمراری   روشامرّاGBLUP  و

ssGBLUP یع و وزن یکسرانی را  برای تمامی نشانگرهای ژنومی توز
ها در صرهات  توزیع اثرات ژن .(Vanraden, 2008)گیرند در نظر می

اقتصادی یکسان نیست، بککه در بسریاری از صرهات اقتصرادی تعرداد     
-عمدا اثر هستند و دیگرر جایگراا   (QTL)ی گاا صهت کمّاندکی جای

در  .(Cesarani et al., 2022) ی اثررات جزیری دارنرد   های صهت کمّ
عنروان پریش فررض بره     بره دهی مخصرو   های بیزی با وزنروش

-ی که با جایگراا نشانگرهای ژنومی، سعی بر این است که نشانگرهای

عمدا اثر پیوستگی دارند و اثررات بزرگری    (QTLs)ی های صهت کمّ
 (Su et al., 2014; Zhang et al., 2010)  . دناسایی دروند  ،دارند

زمرانی کره صرهت دارای تعرداد      ،سازی نشان دادا استمطالعات دبیه
های آماری بیزی نسربت بره   ات بزرگ است، روشبا اثر QTLاندکی 

GBLUP بینری ارزش اصرلاحی ژنرومی و    کارایی بالاتری برای پیش
. در (Gao et al., 2012 Lund et al., 2009 ;) پویش ژنومی دارنرد 

دلیرل فراوانری   بره مطالعات واقعی در گاودیری نتایج نشان دادا است، 
بینری  های بیزی صحت پیشدر صهات اقتصادی روش هاQTLبالای 

و  GBLUPهررای ارزش اصرلاحی ژنررومی کمتررری نسرربت برره روش 
ssGBLUP  دارند(Cole et al., 2009; Su et al., 2010). 

های گنجاندن واریانس اختصاصی برای نشانگرهای یکی از روش
دهری نشرانگرهای ژنرومی بره     ، وزنGBLUPآماری ژنومی در روش

 Zhang) است (G)هنگام تشکیل ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی 

et al., 2010 .)آماری در این روش(WGBLUP)بینری ارزش  ، پیش
ای با توزیع واریانس ژنتیکی نشرانگرهای ژنرومی   ک مرحکهاصلاحی ت
دود و هر نشانگر ژنرومی برر اسرا     های بیزی انجام میمشابه روش

وزن  ،ی صررهت داردهرراQTLمیررزان پیوسررتگی و ارتبرراطی کرره بررا  
گیرد و اصطلاحاً مراتریس روابرط خویشراوندی    مخصو  به خود می

طالعات نشران دادا  دود. در بسیاری ممی (GW)دهی اختصاصی وزن
توانرد  دهی ماتریس روابط خویشاوندی ژنرومی مری  ددا است که وزن

 Tiezzi and) بینی ارزش اصلاحی ژنومی درود منجر به بهبود پیش

Maltecca, 2015 ;Zhang et al., 2014 ;Su et al .,2014). 
دهی نشرانگرهای ژنرومی   چندین روش برای ساخت ضرایب وزن

های اسرتهادا از نترایج آزمرون    روش ،عنوان مثالبهمعرفی ددا است. 
و اسررتهادا از واریررانس  (log(p-value)-)رگرسریونی پررویش ژنررومی  

ژنتیکی نشانگرهای ژنرومی بررآورد دردا برا اثررات جرایگزینی آلکری        
دهری نشرانگرهای ژنرومی    بررای وزن  )(نشانگرهای ژنرومی  

 Su et al., 2014  ., et alGualdrón Duarte(;دروند استهادا مری 

دهی ماتریس روابط خویشراوندی ژنرومی   ، مطالعات وزناخیراً. ;2020
دهی نشانگرهای ژنومی با استهادا از واریانس نشان دادا است که وزن

ژنتیکی بررآورد دردا برا اثررات نشرانگرهای ژنرومی بررآورد دردا از         
توانرد  مری  ssGBLUPو  GBLUPارزش اصلاحی ژنومی  بینیپیش

 .(Wang et al., 2014)باعث بهبود پویش ژنومی دود 
هرای  سازی دادابا دبیه Wang et al., 2014))ونگ و همکاران 

دهری نشرانگرهای   ای وزنژنومی نشان دادند که با رودی چند مرحکه
بینی ددا های اصلاحی پیشژنومی با اثرات برآورد با استهادا از ارزش

و برررآورد اثرررات نشررانگری بررا اسررتهادا از   WssGBLUPبررا روش 
را  هاQTLدود که محدودا دهی باعث میاطلاعات آخرین تکرار وزن

 دناسرایی کررد    Bهای بیزی نظیر بیزبا دقت بیشتری نسبت به روش
(Zhang et al., 2016) دهی دردا ترک   در روش پویش ژنومی وزن

زمان از اطلاعات حیوانات دلیل اینکه همبه (WssGWAS)ای مرحکه
ارزش اصرلاحی ژنرومی    بینری پریش ژنوتیپ ددا و فاقد ژنوتیپ برای 

ارزش اصرلاحی ژنرومی افرزایش     بینیپیشدود و صحت استهادا می
ی نسربت بره   تواند برا دقرت و تروان برالاتر    می ،ای داردقابل ملاحظه

 Wang et) ی را دناسایی نمایدی صهت کمّهاهای بیزی جایگااروش

al., 2014 .)  مطالعات پویش ژنومی و انتخاب ژنومی اخیر نشران دادا
تواند به تروان روش آمراری بررای    است که افزایش اندازا جمعیت می

ارزش اصلاحی ژنومی کمرک   بینیپیشی صهت و هاQTLدناسایی 
مطالعات ژنومی چند نژادی یا چند جمعیتی بسریار حرایز    بنابراین،کند. 

. (;Raven et al., 2014 Erbe et al., 2012) اهمیرت دردا اسرت   
های معمولی ، به روش(Veroneze et al., 2016)وارونز و همکاران 

های روابرط خویشراوندی ژنرومی تشرکیل     بندی ددا ماتریسو بکو 
برررای حیوانررات دو نررژاد خررو  ارزش   GBLUPروش بررهدادنررد و 

ا از نشان داد که اسرتهاد  هاآنکردند. نتایج  بینیپیشاصلاحی ژنومی 
باعرث   (BG)بنردی دردا   ماتریس روابط خویشاوندی ژنرومی بکرو   

ای ددا بینی ارزش اصلاحی ژنومی قابل ملاحظهافزایش صحت پیش
است، همچنین در این مطالعره مراتریس روابرط خویشراوندی ژنرومی      

دهی ددا دد و نسبت به ییر وزن (WBG)دهی بندی ددا وزنبکو 
(BG)  حی ژنومی بالاتری نشان داد. ارزش اصلا بینیپیشآن صحت

 (Alvarenga et al., 2020)آلوارنگا و همکراران   ،ای دیگردر مطالعه
در قالرب   لص پدری و مرادری های آمیخته و خاسازی، جمعیتبا دبیه
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دهری کردنرد. نترایج    وزن (G)یک ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی 
-نشان داد که استهادا از ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی وزن هاآن

بینی ارزش اصلاحی تواند صحت پیشنمی (GW)دهی ددا معمولی 
ستهادا ا ،ژنومی چند جمعیتی را افزایش دهد. با توجه به مطالعات اخیر

عنوان جمعیت مرجع با اسرتهادا  بهجای یک جمعیت بهاز چند جمعیت 
یرا   (BG)بنردی دردا   از ماتریس روابرط خویشراوندی ژنرومی بکرو     

بینی ارزش اصلاحی ژنومی تواند پیشمی (WBG)ددا آن  دهیوزن
 ;Veroneze et al., 2016 Kemper et al., 2015) را بهبود ببخشد

انتخراب بهتررین مراتریس روابرط خویشراوندی       ،. هدف این مطالعره (
ژنومی برای برآورد ییرخطی واریانس ژنتیکی بررآورد دردا برا اثررات     

برای  WssGWASروش آماری بهجایگزینی آلکی نشانگرهای ژنومی 
پویش ژنومی چند جمعیتی )استهادا از اطلاعرات فنروتیپی و ژنروتیپی    

ژنوتیپ بیش از یک جمعیت( است. بدین  حیوانات ژنوتیپ ددا و فاقد
سازی ددند. ترتیب ابتدا دو جمعیت با ساختار ژنتیکی کاملاً مجزا دبیه

، (G)سپس با اسرتهادا از سره مراتریس روابرط خویشراوندی ژنرومی       
به (WBG)دهی ددا بندی ددا وزنو بکو  (BG)بندی ددا بکو 
ای، حکررهمر 10دهرری وزن بررا اسررتهادا از چرخرره WssGWASروش 

واریانس ژنتیکی برآورد ددا برا اثررات جرایگزینی آلکری نشرانگرهای      
ژنومی برآورد ددند و پویش ژنومی چند جمعیتری انجرام درد. سرپس     

رد و وها برآارزش اصلاحی ژنومی تمامی مرحکه بینیپیشهای صحت
  (.Zhang et al., 2016) گزارش ددند

 

 هاوشمواد و ر

 ژنوم و جمعیت سازیشبیه

 3/0و  05/0ی هاپذیریی با وراثتچهار صهت کمّ ،در این مطالعه
برا واریرانس    500و  50 (QTLs)ی های جایگراا صرهت کمّر   و تراکم

طرول  بره فنوتیپی یک روی ژنومی متشکل از دو کروموزوم، هر یرک  
 هرا سازی ددند. روی هر یرک از کرومروزوم  سانتی مورگان دبیه 100
هرای  توزیرع دردند. موقعیرت جایگراا     (SNPs)نشانگر ژنومی  5000

ی و نشرانگرهای ژنرومی تصرادفی انتخراب دردند. اثررات       صهت کمّر 
 4/0از یک توزیع گاما با پارامتر درککی   هاQTLجایگزینی آلکی برای 

تعداد دو، سه یا چهار  QTLگیری ددند و برای هر نمونه 66/1و نرخ 
نشانگر ژنومی دو آلکی )چند درککی  امّا دد،  سازیآلل به تصادف دبیه
بررای   پرذیر برگشرت سازی ددند. نررخ جهرش   تک نوککئوتیدی( دبیه

در  SNPs 6-10و نشانگرهای ژنومی  QTLsی های صهت کمّجایگاا
 نظر گرفته دد. 

بهدر فاصکه ژنتیکی کوتاا  (LD)برای ایجاد عدم تعادل لینکاژی 
بتدا یک جمعیت پایه بره انردازا   رانش ژنتیکی، ا –روش تعادل جهش 

نسل آمیزش تصادفی دادا دردند و سرپس    500مدت بهحیوان  1000
نسل گسترش دادا دد. در  500مدت بهحیوان  5000اندازا جمعیت به 

سازی جمعیت تاریخی نتیجه این فرآیند ساخت جمعیت منجر به دبیه
ژنتیکری   در فاصکه ژنتیکی بکند و ایجراد سراختار   LDدد. برای ایجاد 
حیوان مادا نسل آخر جمعیت  4000حیوان نر و  1000جمعیت ثانویه، 

نسل با یکدیگر آمیزش تصادفی دادا دردند. نررخ    50مدت بهتاریخی 
در نظرر گرفتره درد و طررا      5/0جایگزینی والدین در جمعیت ثانویه 

ترتیب تصادفی و سن بالا در نظر گرفته دد. بهانتخاب و حذف والدین 
از  (A)ایجاد دو جمعیت مشتق ددا، بررای جمعیرت اول    سپس برای

حیوان مادا  100حیوان نر و  20بین حیوانات نسل آخر جمعیت ثانویه 
از برین حیوانرات    (B))نسل پایه( انتخاب ددند و بررای جمعیرت دوم   

حیوان مادا )نسرل پایره(    120حیوان نر و  30جمعیت ثانویه  20نسل 
نسل آمیرزش تصرادفی دادا    50مدت بهانتخاب ددند. هر دو جمعیت 

و  80ترتیب بهی اول و دوم هاددند. نرخ جایگزینی والد نر در جمعیت
و  درصد انتخاب ددند و نرخ جایگزینی والد مرادا در جمعیرت اول   50
درصد انتخاب ددند. نرخ ردد تعرداد والرد نرر     10و  30ترتیب بهدوم 

هرای  الد مادا جمعیتدرصد و نرخ ردد تعداد و 10جمعیت اول و دوم 
درصد جمعیت پایه انتخاب ددند.  پنجدرصد و  10ترتیب بهاول و دوم 

بره های اول و دوم انتخاب حیوانات برای جایگزینی والدین در جمعیت
ترتیب ارزش اصلاحی بالا و ارزش فنوتیپی بالا در نظر گرفتره درد و   

ازاء بره ا ها حذف ددند و نرخ نتاج متولد درد حیوانات مسن از جمعیت
های گاوهای نژاد هر حیوان مادا یک فرزند انتخاب دد )مطابق با گکه

ی هرا در فواصل کوتاا و بکند در نسل آخر جمعیرت  LDدیری(. میزان 
برآورد دردند. ایرن    08/0و  11/0و  28/0و  35/0ترتیب بهاول و دوم 
 گزارش ددا در حیوانات اهکری بودنرد   LDمشابه مقادیر  تقریباًمقادیر 

(De Roos et al., 2008). 
ی اول و هرا ژنوتیپ نشانگرهای ژنومی حیوانات نسل آخر جمعیت

نسرل   سره های فنوتیپی دجرا و ارزش ،براینعلاوادوم ذخیرا ددند. 
نسررل آخررر جمعیرت دوم ذخیرررا درردند. در   پرنج آخرر جمعیررت اول و  

حیوان ذخیرا دردند   4798اطلاعات دجرا و ارزش فنوتیپی  ،مجموع
ی آمراری  هاد. برای مقایسه روشحیوان دارای ژنوتیپ بودن 1298که 

تکرار انجام درد.   10سازی با و اعتبارسنجی بهبود پویش ژنومی دبیه
 (MAF)ی نشانگرهای ژنومی مطابق کمترین فراوانی آلکی هاژنوتیپ

P)-وینبرررگ بررا  -بیشررتر از یررک درصررد و آزمررون تعررادل هرراردی 

)6-value>10    افرزار نررم برا اسرتهادا از  PLINK (., et alPurcell 

 کنترل کیهیت ددند.               (2007
 

 مدل آماری

بینی ارزش اصلاحی ژنرومی بررای   مدل آماری مختکط برای پیش
پویش ژنومی با حیوانات ژنوتیپ ددا و ییر ژنوتیپ ددا، مدل آماری 

WssGBLUP   اسرت(Legarra et al., 2014)   از  ، کره برا اسرتهادا
ی هررازشمرراتریس روابررط خویشرراوندی ترکیبرری دررجرا و ژنررومی ار
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اصلاحی حیوانات و اثرات جایگزینی آلکی نشانگرهای ژنومی را برآورد 
 کند، به دکل زیر است:می
  (1) معادله

 :Zو  Xی هرا های فنوتیپی، مراتریس بردار ارزش :y، 1معادله در 
-ها مرتبط میهای فنوتیپی به اثرات ثابت نژاد و حیوانترتیب ارزشبه

هرای اصرلاحی   ی اثررات ثابرت و ارزش  هاارترتیب بردبه :gو  bکنند. 
بردار اثرات باقیماندا با  :eهستند.  حیوانات با توزیع 

ترتیررب مرراتریس روابررط برره :Iو  Hاسررت.  توزیررع 
خویشاوندی ترکیبی )نحوا تشکیل آن در ادامره توضرید دادا خواهرد    

ترتیرب  بره  :و  دد( و ماتریس قطری واحد هسرتند. همچنرین،   
های واریانس، لههؤماندا هستند. مهای ژنتیک افزایشی و باقیواریانس
های اصلاحی حیوانرات و اثررات جرایگزینی آلکری نشرانگرهای      ارزش

انجرام   postGSF90و  BLUPF90ی هاافزارنرمژنومی با استهادا از 
 . (Lourenco et al., 2020)ددند 
 

های روابط خویشاوندی ترکیبی  شیهرو و   تشکیل ماتریس

 ژنوم 

یک ماتریس روابط خویشاوندی ترکیبی است، کره در   Hماتریس 
آن رابطه خویشاوندی بین افراد دارای ژنوتیپ و بدون ژنوتیپ بررآورد  

یک ماتریس واحد برای تشکیل روابط خویشراوندی   ،دود. در واقعمی
ژنوتیپ نشرانگرهای ژنرومی اسرت.    کل افراد یک جمعیت با دجرا و 

 .) 2014et alLegarra ,.(آمدا است  2معادله در  H-1ماتریس 
 
 (2معادله )

 
 

-ترتیب معکو  ماتریسبه :و  ،  آن،در که 

های روابط خویشراوندی درجرا کرل حیوانرات، روابرط خویشراوندی       
حیوانات دارای ژنوتیپ )در ادامه نحوا تشکیل آن توضید دادا  ,ژنومی

خواهد دد( و روابط خویشاوندی دجرا حیوانات دارای ژنوتیپ هستند. 
هدف انتخراب بهتررین مراتریس روابرط خویشراوندی       ،در این مطالعه

ژنومی برای تشکیل ماتریس روابط خویشراوندی ترکیبری اسرت کره     
های اصلاحی و دقت پویش ژنومی چند ارزش بینیپیشبتواند صحت 

 جمعیتی را بهبود بخشد. 
برا یکردیگر متهراوت     هرا جه به اینکه ساختار ژنتیکی جمعیتبا تو

و فرآوانری آلکری نشرانگرهای     LDنظیر  هاآنهستند و ساختار ژنومی 
باید روابط خویشاوندی ژنومی  ،ژنومی کاملاً متهاوت هستند. در نتیجه

حیوانات درون هر جمعیت جدا از روابط خویشاوندی برین حیوانرات دو   
در هنگرام   اصطلاحاً .(Wientjes et al., 2017)جمعیت برآورد دود 

تشررکیل مرراتریس روابررط خویشرراوندی ژنررومی، روابررط خویشرراوندی 
حیوانات هر جمعیت و روابطه خویشاوندی بین حیوانات دو جمعیت در 

 ,.Zhou et al)دروند  مجزا برآورد مری  کاملاًهای خویشاوندی بکو 

بنردی  عمرولی و بکرو   در این مطالعه بره دو روش م  بنابراین،. (2014
های روابط خویشاوندی ژنومی تشکیل ددند و معکو  ددا، ماتریس

بره  (G) استهادا ددند. روش معمولی H-1ها برای تشکیل ماتریس آن
بنرردی درردا و روش بکررو  (Vanraden, 2008) 3معادلرره صررورت 

(BG) 4معادله صورت به (Wientjes et al., 2017)  .تشکیل ددند 
 (3معادله )

 
 

 (4معادله )

 
 

 
 
ترتیب ماتریس ژنوتیپی مرکزی ددا و به :و  M ،3معادله در 

و   و  :4معادلره  هسرتند. در   Bو  Aفراوانی آلکی دو جمعیرت  
زی دردا و فراوانری آلکری    ترتیب ماتریس ژنروتیپی مرکر  به :و  

 ،معادلره هسرتند. در هرر دو    Bو  Aی هااختصاصی هر یک از جمعیت
ام اسرت. در روش   tدهری در تکررار   ماتریس قطری ضرایب وزن :
است و در مراحل بعدی  D=Iدر تکرار اول  ابتدا WssGWASآماری 

ومی ضریب با اثرات نشانگرهای ژنومی برآورد ددا برای هر نشانگر ژن
درود و ایرن تکرارهرا ترا زمرانی کره       دهی اختصاصی برآورد مری وزن
یعنی  ،ارزش اصلاحی ژنومی به همگرایی برسند بینیپیشهای صحت

ای نکند، ادامره  دهی صحت تغییر قابل ملاحظهزمانی که دیگر با وزن
. سپس اثرات نشانگرهای ژنومی بررآرود  (Zhang et al., 2016)دارد 

دروند. در ایرن   ددا در تکرار آخر بررای پرویش ژنرومی اسرتهادا مری     
هرای روابرط خویشراوندی ژنرومی بره      با اسرتهادا از مراتریس   ،مطالعه
 ,.Wang et al (Gا از مراتریس  )برا اسرتهاد   5های معادلههای روش

 Wientjes et al., 2017) (BG)با اسرتهادا از مراتریس    6و  (2012
Wang et al., 2012; )     برای نشرانگرهای ژنرومی اثررات جرایگزینی

بررای   7معادلره  روش بره آلکی برآورد ددند. سپس بررای تکررار بعرد    
، از برراین عرلاوا دهری بررآورد دردند.    نشانگرهای ژنومی ضرایب وزن
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دردا برا    دهری وزنبنردی  ماتریس روابط خویشراوندی ژنرومی بکرو    
 Bاری بیرز  آمر دهی برآوردا ددا با اثرات نشانگری مدل ضرایب وزن

(WBG) ( Veroneze et al., 2016 Su et al., 2014; )   نیرز بررای
های روابط خویشاوندی ژنومی ییرر  پویش ژنومی و مقایسه با ماتریس

دهی استهادا دد. همچنین برای بررسی کارآمدی پرویش ژنرومی   وزن

، برا اسرتهادا از   WssGWASچند جمعیتی با استهادا از روش آمراری  
برا اسرتهادا از    π = 0.95 ثیرترأ با ضرریب احتمرال    Bمدل آماری بیز 

و الگروریتم   BGLR (Pérez and De Los Campos, 2014)پکیج 
 Zhang etد )گیبس پویش ژنومی چند جمعیتی انجام در  گیرینمونه

al., 2016.) 
 

   (5معادله )

  

     (6معادله )

  

  (7) معادله

 
 

 
برردار اثررات جرایگزینی آلکری نشرانگرهای       :، 7تا  5معادله در 

هرای  ماتریس مرکرزی دردا ژنوتیرپ    :Mام،  tژنومی برای هر تکرار 
بره  :و  ضرایب تصحید هستند.  :و  نشانگرهای ژنومی، 
ی ژنوتیپی برآورد ددا با اثرات نشرانگرهای ژنرومی   هاترتیب واریانس

 BGو  Gهرای روابرط خویشراوندی ژنرومی     آمدا از مراتریس  دستبه
هستند. برای محاسبه میرزان واریرانس ژنتیکری توجیره دردا توسرط       

استهادا درد. بررای مقایسره     8معادله هریک از نشانگرهای ژنومی از 
ارزش  بینری شپری های روابرط خویشراوندی ژنرومی، صرحت     ماتریس

اصلاحی ژنومی و تعداد نشانگرهای ژنومی و مجموع واریانس توجیره  
ددا توسط نشانگرهای ژنومی که حاوی بیش از یک درصد واریرانس  

  ژنتیکی کل هستند، برآورد ددند.
 (8معادله )

 
ترتیب درصد واریرانس ژنتیکری   به :و   ،8معادله در 

واریرانس   :ام هسرتند.   iفراوانی آلکی نشانگر ژنرومی   توجیه ددا و
 .(Wang et al., 2012)یکی کل است تژن

 

 نتایج و بحث

سرازی دردا   های فنوتیپی صهات دربیه های توصیهی ارزشآمارا
نشان دادا دردا اسرت. نترایج     1ها در جدول برای هر یک از جمعیت

ی هاQTLنسبت به جمعیت پایه با افزایش نسل تعداد  ،دهدنشان می
دو جمعیرت   ،دهدمؤثر بر روی صهات کاهش یافته است که نشان می

هرایی  ، جایگراا هرا QTL همچنرین، ایرن تعرداد    اند.تخاب بوداتحت ان
دلیرل اینکره   بهبادند. همچنین هستند که بین دو جمعیت مشتر  می
میررزان  ،هررا متهرراوت اسررت نحرروا و درردت انتخرراب بررین جمعیررت 

 برر عرلاوا صهت در دو جمعیت متهاوت مشراهدا دردند.    پذیریوراثت
دردا  سازی دبیهتیپی صهات های فنونتایج نشان داد که ارزش ،هااین

کاملاً نسبت به یکدیگر ناهمگن برودا و مجرزا    B و A در دو جمعیت 
منطبق با  هاپذیریصهات سعی دد که وراثت سازیدبیهبادند. در می

 ,.Pedrosa et al) هرای گراو دریری بادرند    صهات اقتصادی در گکه

2023.) 

 

 ددا سازیدبیهی ارزش فنوتیپی صهات آمار توصیه -1جدول 
Table 1- Descriptive statistics of phenotypic values of simulated traits 

 وایانس
Variance 

 میانگین
Mean 

 حداقل
Minimum 

 حداکثر
Maximum 

پذیریوراثت  
h2 

 جمعیت
Population 

یمّتعداد جایگاا صهت ک  

 QTL 

Number of QTLs 

 صهات
Traits 

0.97±0.01 0.91±0.01 -2.31±0.01 3.6±0.05 0.015±0.001 A 
47 T1 

0.88±0.02 0.79±0.02 -2.19±0.02 3.7±0.04 0.032±0.002 B 
0.95±0.01 1.64±0.03 -1.24±0.01 4.5±0.03 0.013±0.001 A 

482 T2 
0.98±0.03 0.87±0.01 -1.89±0.01 4.6±0.01 0.029±0.002 B 
0.71±0.01 2.68±0.02 -0.03±0.01 5.4±0.02 0.18±0.01 A 

43 T3 
0.73±0.01 2.28±0.01 -0.28±0.01 5±0.03 0.23±0.01 B 
0.75±0.02 4.95±0.01 2.39±0.01 7.2±0.07 0.15±0.02 A 

478 T4 
0.88±0.01 4.15±0.01 0.86±0.01 7±0.08 0.22±0.01 B 



 1402زمستان  4، شماره 15نشریه پژوهشهای علوم دامی ایران جلد     592

 ارزش اصلاحی ژنومی بینیپیشی هاصحت -2جدول 
Table 2- Accuracies of genomic prediction 

  Bبیز
BayesB 

ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی 
 بندیددا بکو  دهیوزن

Weighted blok wise G 

ماتریس روابط خویشاوندی 
 ددا بندیبکو ژنومی 

Blok wise G 

ماتریس روابط 
 G خویشاوندی ژنومی

 صهات
Traits 

0.24±0.01 0.33±0.01 0.28±0.01 0.25±0.01 T1 
0.32±0.02 0.43±0.03 0.4±0.03 0.38±0.03 T2 
0.38±0.01 0.45±0.01 0.41±0.01 0.37±0.01 T3 
0.4±0.02 0.5±0.02 0.47±0.02 0.44±0.02 T4 

 

 
 T4تا  T1ی ژنومی متهاوت در صهات های برای ماتریسنمودارهای تغییرات صحت در تکرارهای مختکف پویش ژنومی چند جمعیت -1شکل 

Figure 1- Plots of iterations of accuracies from T1 to T4 traits  

 
نتایج برآورد صحت در زمان همگرایی تکرارها در مطالعات پویش 

ای نشرران داد، کرره اسررتهادا از مرراتریس روابررط ژنررومی تررک مرحکرره
دهری  وزن بنردی بکرو  و  (BG)ا درد  بندیبکو خویشاوندی ژنومی 

بره ارزش اصرلاحی ژنرومی    بینیپیشتواند صحت می (WBG)ددا 
(. 2چنررد جمعیترری را بهبررود بخشررد )جرردول    WssGBLUPروش 
بره چنرد جمعیتری    Bاین نتایج نشان داد که روش آماری بیز برعلاوا

دلیل بههای مختکف و همچنین در جمعیت LDدلیل متهاوت بودن فاز 

و  ssGBLUPی هرا فنروتیپی یرا مشراهدات کمترر از مردل     اطلاعات 
WssGBLUP های گهته ددا کرارایی کمترری دارد و   نسبت به مدل
هرای گهتره   بینی ارزش اصلاحی این روش کمتر از روشصحت پیش
برا   ،همچنرین نترایج نشران داد    (Zhang et al., 2016) دردا اسرت  
بینی ارزش اصلاحی افزایش یافرت،  ت پیشصح QTLافزایش تراکم 
دلیل آن است که ماتریس روابط خویشاوندی ژنرومی در  بهکه این امر 

 حالت چند ژنی کارایی بیشتری نسبت به حالت تک ژنی صهات دارد
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(Goddard and Hayes, 2009; Vanraden, 2008; 

Wientjes et al., 2015) .     اسرتهادا از مراتریس روابرط خویشراوندی
بینری ارزش  بررای پریش   (WBG)دهی دردا  بندی وزنژنومی بکو 
های چند جمعیتی نسبت به ماتریس WssGBLUPروش بهاصلاحی 

BG  وG درصرد افررایش    32و  18ترتیب بهصورت میانگین باعث به
بینی ارزش اصلاحی ددا است. همچنین در هنگام برآرود یشصحت پ

نسربت بره سرایر     WssGWASروش بره اثرات نشرانگرهای ژنرومی   
ی روابط خویشاوندی ژنومی در زمان کمتری به همگرایری  هاماتریس

ژنرگ و   (.1رسرد )درکل  بینی ارزش اصلاحی ژنومی مری صحت پیش
نشان دادند که استهادا از ماتریس   (Zhang et al., 2016) همکاران

توانررد سرررعت و عمککرررد  مرری GWروابررط خویشرراوندی ژنررومی  
WssGWAS  .اخیررراًآن،  برررعررلاواتررک جمعیترری را بهبررود بخشررد 

توانرد صرحت   می WBGمطالعات نشان دادند که استهادا از ماتریس 
چنرد جمعیتری را    GBLUPنومی با روش ارزش اصلاحی ژ بینیپیش

. در (Veroneze et al., 2016)افرزایش دهرد    Gنسبت به مراتریس  
ای دیگررر نشرران دادا دررد کرره اسررتهادا از مرراتریس روابررط   مطالعرره

چنررد جمعیترری در   ssGBLUPدر روش  GWخویشرراوندی ژنررومی 
ارزش  بینری پریش صرحت  تواند منجرر بره بهبرود    جوامع آمیخته نمی
 . (Alvarenga et al., 2020)اصلاحی دود 

هرای روابرط خویشراوندی در    مراتریس  PCAنتایج رسرم نمرودار   
رسرد،  ارزش اصلاحی به همگرایری مری   بینیپیشتکراری که صحت 

 Gو  BGهررای نسربت برره مراتریس   WBGنشران داد کره مرراتریس   
ه ژنتیکی بین جمعیت را کاهش دهرد و ایرن امرر    فاصک ،توانسته است

باعث افزایش توان روش پویش ژنومی چند جمعیتی و افزایش صحت 
ه.  ب(Wu et al., 2015)ارزش اصلاحی ژنومی ددا است  بینیپیش
و  WBG ،BGی هرا میزان واریانس برای ماتریس PC1که در طوری

G (. این نترایج نشران   2برآورد دد )دکل  8/0و  2/0، 07/0ترتیب به
نسربت بره سرایرین بیشرتر از      ،توانسته اسرت  WBGداد که ماتریس 

برای  Bو  Aت دو جمعیت اطلاعات نواحی ژنومی مشتر  بین حیوانا
 سررازی خویشرراوندی ژنررومی چنررد جمعیترری اسررتهادا نمایررد همگررن

(Veroneze et al., 2016.)   دیترویکر و همکراران (Daetwyler et 

al., 2012 )       نشران دادنرد کره نزدیکری و دوری رابطره خویشراوندی
 بینری پیشنات مرجع و آزمون بر روی صحت و اریبی ژنومی بین حیوا

ارزش اصلاحی مؤثر هستند و هر چقدر روابط خویشاوندی ژنومی بین 
بینی ارزش اصلاحی بیشرتر خواهرد   صحت پیش ،حیوانات بیشتر بادد

 بود. 

 
 ژنومی مختکفی روابط خویشاوندی های تجزیه و تحکیل روابط خویشاوندی ژنومی برای ماتریسهانمودار -2شکل 

Figure 2- PCA plots of different genomic relationship matrices   

    
هرای آمراری پرویش ژنرومی     ین عامل افزایش تروان روش ترمهم

حیوانات اقتصادی  (.Raven et al., 2014) اندازا جمعیت مرجع است
ی گاو هانظیر گاو دیری تحت انتخاب ددید هستند. همچنین در نژاد

نزدیک به یکدیگر اسرت ، کره    هاجهت و نحوا انتخاب معمولاًی دیر
مشراهدا   هرا آندود نواحی ژنومی تحت انتخاب مشتر  در باعث می
ها وجود نواحی مشتر  زیادی بین آن LDبه لحاظ فاز  بنابراین،دود. 
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ی با اثرات بزرگ که در ایرن  هاQTL چند نژادی  GWASدارد و در 
 van)دروند  دناسایی مری  ،وجود دارند نواحی تحت انتخاب مشتر 

den Berg et al., 2016).  نتایج پویش ژنومی نشان داد که استهادا
باعث دردا   BGو  Gهای نسبت به سایر ماتریس WBGاز ماتریس 

صرهات   یهرا QTL  است، که تعداد بیشتری نشانگر ژنومی مرتبط با 
T1  تاT4  (. حتی در مقایسه با بیز3دناسایی دوند )جدولB  نیز توان

 Zhang et)( 3بالاتری برای پویش ژنومی چند جمعیتی دادت )دکل 

al., 2016 .)نشانگرهایی وجود دادتند که بین مراتریس براینعلاوا ،-

از درصرد   WBGدر امّا  ،مشتر  دناسایی ددند WBGو  BGهای 
در  WBGدلیل اینکره  بهددا بالاتری برخوردار بودند. واریانس توجیه 

تواند با دقت بیشرتری در  دود، میمی ابتدا نسبت به صهت اختصاصی
نشرانگرهای اختصاصری    WssGWASهای تکرراری روش  دهیوزن

یک صهت خا  با استهادا از اطلاعات چند نرژاد را دناسرایی نمایرد.    
 WBGا از مراتریس  مشراهدا درد، اسرتهاد    1طور که در دکل همان

هرای ارزش اصرلاحی در اولرین تکررار بره      بینری باعث دد کره پریش  
ای تکراری پویش ژنرومی ترک مرحکره    10همگرایی صحت در چرخه 
 5و  3، 2، 1ترتیرب  بره  T4تا  T1در صهات  Bبرسد. با استهادا از بیز

نشانگر ژنومی با واریانس توجیه ددا بالای یک درصد دناسایی درد،  
-و محردودیت  هادلیل سختگیریبه Bدهد روش بیزن میکه این نشا

مری  هایی که در توزیع پیشین برآورد اثرات نشانگرهای ژنومی اعمال
بینری ارزش اصرلاحی   کند، برای پویش ژنومی چند جمعیتری و پریش  

 ssGBLUPهای ژنومی با جمعیت مرجع چند جمعیتی نسبت به روش
 Kemper et) ارانکمپر و همکامّا  ،مناسب نیست WssGBLUPو 

al., 2015)  نشان دادند که روش اماری بیزR    نسربت برهGBLUP 
روش چند نژادی کارایی بهبینی ارزش اصلاحی یابی و پیشبرای نقشه

انجرام دردا    Gبا استهادا از مراتریس   هاآنمطالعه  ،بهتری دارد. البته
 WBGو  BGهرای  مراتریس  ،درد است. در مطالعه اخیر نشران دادا  

بینری ارزش  تروان برالاتری بررای پریش     Bو بیز Gنسبت به ماتریس 
و پویش ژنومی چند نژادی دارنرد )درکل    WssGBLUPاصلاحی با 

، مطالعات پویش ژنومی چند جمعیتی برا روش آزمرون   براینعلاوا(. 3
ی رگرسیونی سادا نشان دادند که استهادا از اطلاعات فنوتیپی و ژنوتیپ

چند نژاد گاو دیری باعث افزایش توان دناسایی نشرانگرهای ژنرومی   
 .(Raven et al., 2014)دود می هاQTLمرتبط با 

نشران   (Sanchez et al., 2017)همچنین سرانچز و همکراران   
چنررد نررژادی بررا اسررتهادا از آزمررون   GWASنررد کرره اسررتهادا از داد

ی صرهات مررتبط برا تولیرد     هاQTL یابینقشهرگرسیونی سادا برای 
پروتئین دیر، توان روش آماری را برای دناسایی نشانگرهای ژنرومی  

ای برالا برردا اسرت. مطالعره     طور قابل ملاحظهبه، هاQTLمرتبط با 
 ,.van den Berg et al) راندیگرری توسرط ون دنبررگ و همکرا    

چند نژادی  GWASنژاد گاو دیری نشان داد که  پنجبر روی ( 2016
-مری  هاQTLنسبت به تک نژادی باعث بهبود دقت دناسایی نواحی 

دود. مطالعات اخیر نشان دادند که استهادا از اطلاعات فنوتیپی افرراد  
ش مهمی در بهبود پویش ژنومی دادته بادرد  تواند نقمی فاقد ژنوتیپ

اسرتهادا از مرراتریس روابرط خویشرراوندی ژنرومی بررا     ،آن برررعرلاوا و 
ی روابرط  هرا همبستگی بین جمعیتی بالاتر نسبت بره سرایر مراتریس   

برا توجره بره     تواند باعث بهبودی پویش ژنومی گردد.می خویشاوندی
معیرت مرجرع چنرد    مطالعات اخیر و نتایج ایرن مطالعره، اسرتهادا از ج   

دلیل افزایش مشاهدات فنوتیپی و اطلاعات ژنتیکی، باعرث  بهجمعیتی 
آن، اسرتهادا از   برر عرلاوا بهبود پویش ژنومی چند نژادی ددا اسرت.  

و  BGدردا نظیرر    بندیبکو ی روابط خویشاوندی ژنومی هاماتریس
WBG ی روابررط خویشرراوندی ژنررومی تررک هررانسرربت برره مرراتریس

باعث بهبود پویش ژنومی چندجمعیتی ددا  GW و Gساختاری نظیر 
 است. 

 
 های روابط خویشاوندی ژنومیتعداد نشانگرهای ژنومی با بیش از یک درصد واریانس ژنتیکی افزایشی توجیه ددا ماتریس -3جدول 

Table 3- Proportion of variance (%) explained of different genomic relationship matrices 

ددا  دهیوزنس روابط خویشاوندی ژنومی ماتری
 بندیبکو 

Weighted Blok wise G 

 ددا بندیبکو ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی 

Blok wise G 
    ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی 

G 
 صهات
Traits 

مجموع واریانس ژنومی 
 ددا )%( توجیه 

TV% 

 تعداد نشانگرهای ژنومی
nSNPs 

ی مجموع واریانس ژنوم
 ددا )%( توجیه 

TV% 

 تعداد نشانگرهای ژنومی
nSNPs 

مجموع واریانس ژنومی 
 ددا )%( توجیه 

TV% 

تعداد نشانگرهای 
 ژنومی

nSNPs 
 

45.5±0.2 15±0.1 28.4±0.1 12±0.1 16.6±0.2 10±0.1 T1 
68.1±0.1 24±0.1 36.3±0.1 17±0.1 33.8±0.1 17±0.2 T2 
36.5±0.2 17±0.3 25.2±0.2 13±0.2 19.3±0.3 12±0.1 T3 
59.3±0.1 27±0.1 31.5±0.1 20±0.2 14.4±0.1 18±0.3 T4 
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 ی مختکفهابرای روشی توجیه ددا های درصد واریانسهانمودار -3شکل 

Figure 3- Manhattan plots of proportion of variance (%) explained of different methods 
 

 گیری کلینتیجه

و مطالعه حاضر نشان دادند که پویش ژنرومی چنرد    مطالعات اخیر
توانرد باعرث بهبرود پرویش     مری  WssGWASنژادی با روش آماری 

ژنومی چند نژادی برای دناسرایی نرواحی ژنرومی مررتبط برا صرهات       
آن، نترایج ایرن مطالعره نشران داد کره بررای        برعلاوااقتصادی دود. 

بره تروان  مری  WssGWASپویش ژنومی چند نژادی با روش آماری 
از مراتریس روابرط خویشراوندی     Gجای ماتریش روابط خویشراوندی  

BG  یاWBG  استهادا نمود. ماتریسWBG دلیل اینکه در ابتدای به

توسط نتایج آنرالیز   WssGWASدهی روش ورود چرخه تکراری وزن
دهی جداگانه ددا است و هر نشرانگر ژنرومی   وزن Bروش آماری بیز 

واریانس مخصو  به خود را دارنرد   WBGس در ماتری t=0در تکرار 
بینری ارزش اصرلاحی مری   با زمان کمتری به همگرایی صحت پریش 

گرردد در مطالعرات پرویش ژنرومی چنرد      پیشنهاد مری  بنابراین،رسند. 
بررای دناسرایی نرواحی     WssGWASجمعیتی برا اسرتهادا از روش   

ز ژنومی مرتبط با اثرات ژنتیکری افزایشری و ییرر افزایشری صرهات، ا     
 استهادا دود.  WBGیا بهبود یافته آن  BGی هاماتریس
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