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  پژوهشی -مقاله علمی
هاي هاي اصلاحی ژنومی با معماريو بیزي در برآورد ارزش GBLUPهاي مقایسه روش

  مختلف ژنتیکی 
 

  1دواتی فجمال سی، 1، نعمت هدایت ایوریق2، فاطمه علاء نوشهر *1رضا سید شریفی 
  01/03/1398تاریخ دریافت: 
 07/07/1398تاریخ پذیرش: 

  
  چکیده

ستفاده  انتخاب ژنومی با شانگرهاي  از ا صوص   ن شش می  را ژنوم کل که هاییSNPبا تراکم بالا، بخ ستگی با   اغلب و دهندپو در عدم تعادل پیو
QTLشانگرها، تعداد   می بینیپیش را کل ژنتیکی ارزش قرار دارند، خود هاي مجاور سی تأثیر عواملی چون تراکم ن ، QTLکند. این پژوهش با هدف برر
صفت و نوع توزیع اثر  وراثت ستفاده از داده   صحت برآورد ارزش  بر QTLپذیري  صلاحی ژنومی با ا شبیه هاي ا سفند انجام گرفت. به    هاي  سازي در گو

) و 5/0و  3/0، 1/0پذیري براي صفت مورد بررسی (مورگان با سه مقدار وراثتسانتی 100همین منظور ژنومی متشکل از سه کروموزوم، هر یک به طول 
شانگري (    سطح تعداد    1500و  1000، 500سه پنل ن سه  شدند.    شبیه  QTL) با دو اثر توزیع یکنواخت و گاما براي 150و  50 ،100( QTL) در  سازي 

ستفاده از پنج روش     صحت ارزش  شده با ا صلاحی ژنومی برآورد  سه قرار گرفتند. نتایج   LASSOو بیز  C، بیزB، بیزA، بیزGBLUPهاي ا مورد مقای
مؤثر بر صفت کمتر باشد، صحت ارزش اصلاحی برآورد      QTLپذیري صفت افزایش یافته و تعداد  انگر و وراثتاین تحقیق نشان داد که هر چه تراکم نش  

بینی گاما در نظر گرفته شـد، پیش  QTLمؤثر بر صـفت پایین اسـت و توزیع اثر    QTLهاي آماري زمانی که تعداد شـده بالاتر خواهد بود. در بین روش 
  عملکرد بهتري داشت.  Bزهاي اصلاحی ژنومی با روش بیارزش

  
  .، ارزش اصلاحی ژنومیLASSO، بیزC، بیزB، بیزA، بیزGBLUP هاي کلیدي:واژه

  
   2 1 مقدمه

هاي کلاسیک اصلاح دام، انتخاب براي صفات مهم در روش
اي به همراه رکوردهاي فنوتیپی اقتصادي با استفاده از اطلاعات شجره

ها) و گذشتگان (والدین و سایر افراد فرد، آیندگان (فرزندان و نوهخود 
ریب خطی بینی نااهاي قبل) انجام گرفته و بهترین پیشخویشاوند نسل

 پیشرفت ). با9شود (فرد حاصل می 3)BLUPهاي اصلاحی (از ارزش
هاي در برنامه DNAنشانگرهاي  اطلاعات از مولکولی استفاده  ژنتیک
پیشنهاد شد  MAS(4نژاد، تحت عنوان انتخاب به کمک نشانگر (اصلاح

 اي که توسط). بعد از آن شالوده انتخاب بر اساس کل ژنوم در مقاله3(
توان ) انتشار یافت، ارائه شد. در این روش می10موویسن و همکاران (

هاي اصلاحی ژنومی تمام افراد را با استفاده از یک مدل خطی ارزش
ها از تمام نشانگرهاي متراکم که کل ژنوم را عیت فنوتیپصورت تاببه

                                                        
  .، اردبیل، ایراندانشیار گروه علوم دامی دانشگاه محقق اردبیلی-1
  .دانش آموخته دکتري ژنتیک و اصلاح دام، دانشگاه تبریز، تبریز، ایران -2
  )reza_seyedsharifi@yahoo.com           :نویسنده مسئولایمیل -*( 

DOI:10.22067/ijasr.v12i2.80862 
 

روش  ترین مرحله اینبینی کرد. مهمدهند با صحت بالا پیشپوشش می
تري به نحو صحیح QTL  5باشد، زیرا هر چه اثراتبرآورد اثرات آللی می
بینی شده بیشتر معرف ظرفیت هاي اصلاحی پیشبرآورد شوند، ارزش
جام خواهد تري انطور صحیحبندي حیوانات بهه و رتبهژنتیکی حیوان بود

شد و در نتیجه پیشرفت ژنتیکی و پاسخ به انتخاب بیشتري مورد انتظار 
  خواهد بود. 

ــحت ارزشعوامل مختلفی می ــلاحی ژنومی را توانند ص هاي اص
تحت تأثیر قرار دهند. این عوامل شـــامل مدل آماري مورد اســـتفاده، 

ــتگی،  QTLتوزیع اثرات  هاي مؤثر بر صــفت، مقدار عدم تعادل پیوس
ــانگرها، وراثت   ــفت، تعداد داده   تراکم نشـ هاي فنوتیپی در  پذیري صـ

جمعیت مرجع (گروهی که داراي اطلاعات فنوتیپی بوده و از اطلاعات     
 شود)، فاصله زمانی (تعدادآنها جهت برآورد اثرات نشانگري استفاده می

3 - Best Linear Unbiased Prediction  
4 - Marker Assisted Selection 
5 - Quantitative Trait Loci  
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ــل) بین جمعیت مرجع و جمعیت   تأیید (گروهی که فاقد اطلاعات        نسـ
فنوتیپی بوده و ارزش اصــلاحی ژنومی آنها تنها بر اســاس اطلاعات  

  ). 18باشند (شود) میژنوتیپی برآورد می
سطح         شانگر در  ست که با افزایش تراکم ن شان داده ا تحقیقات ن
صولاً افزایش         شد. ا صل خواهد  صحت بالاتر حا ژنوم، برآوردهایی با 

را  QTLا در سطح ژنوم احتمال پیوستگی بین نشانگر و تعداد نشانگره
صحت برآوردها می  افزایش می سئله باعث افزایش  ود ش دهد که این م

هاي اصــلاحی افراد ســهم  پذیري بالاتر، ارزش). همچنین در وراثت2(
لذا در برآورد اثرات        ته و  ــ یپ داشـ ــتري در بروز رکوردهاي فنوت بیشـ

ات فنوتیپی صـحت بیشـتري مشـاهده    نشـانگرها با اسـتفاده از اطلاع  
  ).10خواهد شد (

سایی عوامل مؤثر       شنا ست تا با  شگران بر آن ا امروزه تلاش پژوه
صحت برآوردهاي ارزش  صلاحی ژنومی بهترین بهره بر  برداري هاي ا

ــود. از آنجا که توالی     از داده یابی کل ژنوم و در   هاي موجود انجام شـ
شتن ارزش ژنتیکی افراد به  صوص در گوسفند به دلیل نو   اختیار دا ع خ

بر اســت، انجام مطالعات با ســیســتم پرورش، بســیار ســخت و هزینه 
سازي روشی منطقی براي چنین موضوعی خواهد بود.    استفاده از شبیه  

صحت برآورد ارزش     ضر با هدف بررسی  صلاحی  لذا پژوهش حا هاي ا
اي ههاي مختلف ژنتیکی شامل توزیعژنومی صفات پیوسته در معماري

فاوت       عداد مت ماري مختلف اثرات ژنی، ت فاوت  QTLآ ــطوح مت ، سـ
ثت  ــانگري ورا فاده از روش   پذیري و تراکم مختلف نشـ هاي  با اســـت

GBLUP  ــامل بیز جام   LASSOو بیز  C، بیز B، بیزAو بیزي شـ ان
قایســـه نحوه عملکرد روش      تا علاوه بر م فت.  هاي مختلف در  گر

  QTLن تراکم نشانگر و تعداد هاي مختلف ژنتیکی، بتوان میزامعماري
شبیه کارآمدي را براي برنامه سفند معرفی  سازي جمعیت هاي  هاي گو

  کرد.
  

  هامواد و روش
  سازي جمعیتشبیه

ــانگرها و        ــتگی مورد نظر بین نشـ جهت ایجاد عدم تعادل پیوسـ
QTL ) استفاده شد. در این روش   18ها از روش ویلامسن و همکاران (

چک بودن      مل کو عا عادل         از  عدم ت جاد  هت ای یت و رانش، ج جمع
) 0Gشود. به همین منظور جمعیت پایه کوچکی ( پیوستگی استفاده می  

رأس ماده در نظر گرفته شد.   50رأس نر و  50رأس دام شامل   100با 
شکلی  سل پا فراوانی آللی اولیه براي چند یه، هاي تک نوکلئوتیدي در ن

مت      5/0 گا ید.  حاظ گرد ــاس   ل لدي بر اسـ عادل    هاي وا عدم ت فرض 
ستفاده از روش تابع مکان    ستگی و با ا شبیه 8یابی هالدان (پیو سازي  ) 

هاي نوترکیب ایجاد شده به طور تصادفی انتخاب   شدند و سپس گامت  
ــل   ــدند تا فرد جدیدي از نس ــود. روش مورد  1Gو آمیخته ش ایجاد ش

ــل   ــتفاده تا ایجاد نس ــد. بعد از 50اس ــل آمیزش  50ام پیگیري ش نس

ــاد ندازه جمعیت به تعداد     تصـ ماده) در   500نر و  500فرد ( 1000فی ا
ــل  ــترش یافت. این اندازه جمعیت براي  51نس ــل بعدي (تا  9گس نس
سل   سل  60ن داراي رکورد فنوتیپی بودند و  51) ثابت ماند. تنها افراد ن

شانگري   گروه مرجع (گروهی که از اطلاعات آنها جهت برآورد اثرات ن
ستفاده می  شکیل می شود) ر ا سل   ا ت سایر ن ) 60تا  52ها (دادند و افراد 

قد رکورد              فا که  ید (گروهی  تأی ند و گروه  قد اطلاعات فنوتیپی بود فا
فنوتیپی بوده و ارزش اصــلاحی ژنومی آنها تنها بر اســاس اطلاعات  

ها با ســـازي دادهشـــود) را به وجود آوردند. شـــبیهژنوتیپی برآورد می
  ) انجام شد.qmsim )15افزار استفاده از نرم

سازي از روش بررسی روند عدم تعادل جهت سنجش صحت شبیه   
شد. براي این منظور مقدار مورد انتظار       ستفاده  سل ا ستگی در هر ن پیو

) محاسبه 17عدم تعادل پیوستگی در هر نسل بر اساس فرمول اسوید (
  1رابطه  شد:

E(r୬ଶ) =
ଵ

ଵାସୡ
(భషౙ/మ)
(భషౙ)మ

൨
ቄ1 − ቂ(1 − ଵ

ଶ
)(1 − c)ଶቃ

୬
ቅ  

میزان مورد انتظار عدم تعادل پیوســتگی در  E(r୬ଶ)فوق در رابطه 
سل   ساس   cاندازه مؤثر جمعیت و  Nୣ م،اnن میزان نرخ نوترکیبی بر ا

  .هستندمورگان 
  شبیه سازي ژنوم

سه کروموزوم هر کدام به طول یک     شامل  در این مطالعه ژنومی 
ــطح تراکم     ــه سـ ــد. روي هر کروموزوم سـ مورگان در نظر گرفته شـ

) در 1500و  1000، 500چندشــکلی تک نوکلئوتیدي دو آللی شــامل (
 150(متوسط) و   100(پایین)،  50شامل   qtlمورگان با مقادیر مختلف 

شا     qtl(بالا)  سان ن صل یک شدند. همچنین جهت   با فوا سترده  نگري گ
صحت برآورد   qtlپذیري و نحوه توزیع واریانس مطالعه تأثیر وراثت بر 

ین پذیري پایهاي اصلاحی ژنومی از سه صفت گوسفند با وراثت    ارزش
سط ( 1/0( شامل   qtl) و دو نوع توزیع واریانس 5/0) و بالا (3/0)، متو

سازي استفاده ) در شبیهα) (7=66/1و  β=4/0توزیع یکنواخت و گاما (
  ها دو آللی بودند.qtlشدند. هم نشانگرها و هم 

سطح   3سناریوي ترکیبی تعریف شد که شامل     18بر این اساس  
ــطح براي نحوه توزیع واریانس   qtl ،2براي تعداد   ــطح  3و  qtlسـ سـ

شانگرهاي   سطوح وراثت   می snpبراي تراکم ن شد. همچنین  پذیري با
وها تغییر داده شــد تا تأثیر آنها بر صــحت برآورد در هر کدام از ســناری

 هاي اصلاحی ژنومی بررسی شود.ارزش
  
  ارزش هاي اصلاحی ژنومی بینیپیش
  GBLUP روش

ــاس یک مدل         GBLUPروش  به کار رفته در این مطالعه بر اسـ
اي همختلط ساده طراحی شد و فرض گردید که در آن کلیه چندشکلی  

ار باشــند. براي به کمطالعه مؤثر میتک نوکلئوتیدي بر صــفت مورد 
  ) و مدل زیر استفاده شد: ASReml )6افزار بردن این روش از نرم
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ݕ = 1ߤ	 + ݑܼ + ݁                                            2رابطه 
  سازي جمعیتی و متغیرهاي استفاده شده در شبیه راساخت -1جدول   

Table 1- Population structure and simulation parameters 

ریمتغ  
Parameter 

 ارزش
Value 

  تیاندازه مؤثر جمع
Effective population size (Ne)  

100 
 

  طول ژنوم
Genome length 

300  
 

يدیتک نوکلئوت يهایتعداد چندشکل  
Number of SNP markers 

500, 1000, 1500  
 

QTL   تعداد
Numbers of QTL 

50, 100, 150  
 

QTL اثر عیتوز   
QTL effects distributions 

  )α=66/1و  β=4/0یکنواخت و گاما (
 

صفت يریوراثت پذ  
Heritability 

0.1, 0.3, 0.5  
 

مرجع تیجمع  
Training set 

  51همه افراد نسل 
 

دییتأ تیجمع  
Validation set 

 60تا  52همه افراد نسل 
 

یوستگیعدم تعادل پ تیدر جمعتعداد نسل   
Number of generations in linkage 
disequilibrium population 

50  
 

در هر نسل یوستگیعدم تعادل پ تیاندازه جمع  
Population size of linkage 
disequilibrium per generation 

 رأس ماده) 50رأس نر و  50رأس دام ( 100
 

تیاندازه جمع  
Population size 

  رأس ماده) 500رأس نر و  500رأس دام ( 1000
 

یبینوترک  
Recombination 

  یابی هالدانتابع مکان
 

  تعداد نسل جمعیت
Number of population generation  
 

60  
 

 تعداد تکرار
Number of repetitions 

10 

     
یانگین فنوتیپی،   ࣆ	هاي فنوتیپی،  بردار ارزش yکه در آن    nم

ها،     عداد رکورد عاد       ت به اب کا  نده   ࢛، n×1بردار ی بردار در برگیر
نده        ࢆهاي اصـــلاحی ژنومی،  ارزش باط ده یب ارت ــرا ماتریس ضـ

بردار اثرات تصـــادفی  eهاي اصـــلاحی و مشـــاهدات به بردار ارزش
نده می    ــکلی    باقیما ــی چندشـ ــد. اثرات ژنتیک افزایشـ هاي تک   باشـ
یدي (  مال  gنوکلئوت که    (ࢍ࣌,)ࡺ) داراي توزیع نر ــد   Zفرض شـ

دي هاي تک نوکلئوتیماتریس روابط خویشاوندي براي همه چندشکلی  
ــد که می ــد.ها میSNPانحراف معیار اثرات ژنتیکی  ࢍ࣌باش باید  باش

شت که   ساس احتمالات   Zتوجه دا سبه   IBSبر ا بین هر دو دام محا

ست و براي    هاي جمعیت مرجع هاي داراي ژنوتیپ (دامتمام دامشده ا
و جمعیت تأیید) تعمیم یافته اســت. براي محاســبه مجموع روابط آللی 

) اســتفاده شــد. 12بین هر دو دام از روش نجاتی جوارمی و همکاران (
ــی چندشـــکلی براي پیش از  هاي تک نوکلئوتیدي   بینی اثرات افزایشـ

  هاي مختلط زیر استفاده شد:مدل
ቈ1
ሖ 1													1ሖ ܼ
ሖܼ1 								 ሖܼܼ + ߙܫ

 
ߤ
ො݃

൨ = ቈ1

ሖ ݕ
ሖܼݕ
                      3رابطه 

ࢻکه در آن   = ࢋ࣌

ࢍ࣌
  باشد. ماتریس همانی می Iو  
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  Aروش بیز 
  هاي بیزي از مدل آماري زیر استفاده شد:در همه روش

ݕ                              4رابطه  = 1ߤ	 +∑ ܺ݃
ୀଵ + ݁   

یانگین فنوتیپی،   ߤ	، هاي فنوتیپی بردار ارزش yکه در آن    nم
ها،    عداد رکورد عاد      ت به اب کا  یپ  ماتریس  ࢄ، n×1بردار ی ها  ژنوت

شکلی تک نوکلئوتیدي،   iبراي  امین  iاثر جایگزینی آللی  ݃امین چند
  د.باشبردار اثرات تصادفی باقیمانده می eچندشکلی تک نوکلئوتیدي و 

ند روش    BayesAدر روش  که  فرض می GBLUPهمان ــود  شـ
مامی   عدادي از   SNPت ها در  SNPها داراي اثر، حتی جزئی بوده و ت

ــتگی با     ــط تا بزرگ قرار    QTLعدم تعادل پیوسـ هایی با اثرات متوسـ
 SNPها از توزیع نرمال با واریانس جداگانه براي هر SNPدارند. اثرات 

). براي به کار بردن 10شود (گیري میمونهاز توزیع کاي دو معکوس، ن
  این روش از معادلات زیر استفاده شد:

ೕߪ)݂
ଶ ,ݒ| ,ݒ)ᵡିଶ	~	ଶ)ݏ (ଶݏ                     5رابطه   

v = ොௌேଶߪ		,	4.2 = ఙෝೌమ

(ଵିగ)∑ ଶಾ
సభ

 

ଶݏ =
ොௌேଶߪ ݒ) − 2)

ݒ
 

  مربوط به پارامتر معیار است. sدلالت بر درجه آزادي و  vکه در آن
  

  Bروش بیز 
قه ژنومی    SNPدر این روش اکثر  اي QTLهاي موجود در منط

ه تعداد کباشــد، در حالینداشــته و بنابراین اثرات آنها برابر با صــفر می
ــتگی با π-1اندکی از آنها ( ــته و  QTL) در عدم تعادل پیوس قرار داش
ستگی      داراي اثر می صفر در عدم تعادل پیو شند. در نتیجه اثرات غیر با

  تحت معادلات زیر اجرا شد: bقرار دارند. بیز  QTLبالایی با 
   6رابطه 

ೕߪ)݂
ଶ ,ݒ| ,ଶݏ 	(ߨ ቊ

~	ᵡିଶ(ݒ, 1)	ݕݐ݈ܾܾ݅݅ܽݎ	ℎݐ݅ݓ												(ଶݏ − (ߨ
	ߨ		ݕݐ݈ܾܾ݅݅ܽݎ	ℎݐ݅ݓ																							0

    
  Cروش بیز 

ــی از         Cدر روش بیز    ــت کــه تنهــا بخشـ فرض بر این اســ
شکلی  صفت اثر دارند. در واقع بیز  πهاي تک نوکلئوتیدي (چند  C) بر 

براي  tاسـت، فقط به جاي اسـتفاده از توزیع پیشـین     Bشـکلی از بیز  
ردن کند. براي به کار بتأثیرات نشــانگري، از توزیع نرمال اســتفاده می

  7رابطه   دل زیر استفاده گردید:این روش از م
࢟ = ࣆ +∑ ࢍ࢞

ୀ +     ࢋ
تعداد  nمیانگین فنوتیپی،  ߤهاي فنوتیپی، بردار ارزش yکه در آن 

ها،   عاد      1رکورد به اب کا  یپ  ݔ، n*1بردار ی امین iها براي بردار ژنوت
امین چندشــکلی iاثر جایگزینی آللی ݃چندشــکلی تک نوکلئوتیدي، 

ست که داراي توزیع نرمال   eتک نوکلئوتیدي و  بردار اثرات باقیمانده ا

  باشد.می
  

  LASSOروش بیز 
 QTLاز تابع نمائی دوگانه براي توزیع اثرات      Lassoدر روش بیز 

  تحت مدل بیزي استفاده شد: SNPو 
൫ܧܦ ܾหߣ, ଶ൯ߪ = ∫ܰ൫ ܾห0, ,ଶߪ ߬

ଶ൯                  8رابطه 
ݔܧ ቀ ߬

ଶቚ ఒ
మ

ଶ
ቁ ଶߪߜ   

ــده و به آن توزیع گاما با  λکه در معادله فوق  ــناخته فرض ش ناش
 شود. اختصاص داده می τو مقیاس  λپارامتر شکل 

صلاحی واقعی حیوانات از رابطه     سبه ارزش ا ستفاده   9براي محا ا
  شد:

ܤܶ    ܸ =	∑ ࢈࢞
ୀ                                       9رابطه 

ܤܶکه در معادله فوق     ܸ  ،ارزش اصـــلاحی واقعی افرادn   عداد ت
QTL  ،صفت  jدر لوکوس  iکه فرد  1هاي تعداد آلل ࢞هاي مؤثر بر 

عه همه      می QTLامین jاثر   ࢈کند و  حمل می  ــد. در این مطال باشـ
جمعیت مرجع به کار گرفته شدند و به عنوان  51رأس دام نسل  1000

سل براي برآورد ارزش از فنوتیپ دام صلاحی ژنومی  ها در این ن هاي ا
ــده    ــلاحی ژنومی برآورد ش ــد. ارزش اص ــتفاده ش در جمعیت تأیید اس
ــانگرها با   ــلاحی ژنومی افراد گروه تأیید) از مجموع آثار نش (ارزش اص

  توجه به ژنونیپ آنها به صورت زیر محاسبه شد:
ܸܤܧܩ = ܺ. ො݃                                              10رابطه   

ها اشــاره باشــد که به ژنوتیپ دامماتریس طرح می Xکه در آن 
 هاي تک نوکلئوتیديبردار اثرات برآورد شده براي چندشکلی   ෝࢍدارد و 

  باشد.می
هاي اصـــلاحی ژنومی از همبســـتگی بین صـــحت برآورد ارزش

صلاحی واقعی و ارزش هاي ارزش شده    ا صلاحی ژنومی برآورد  هاي ا
(tbv,gebv)    شد. هر آزمایش سبه  سپس میانگین   10محا بار تکرار و 

  و خطاي استاندارد برآوردها گزارش شد.
نه   در اجراي روش برداري گیبس و نرم هاي بیزي از روش نمو

شد. براي هر تحلیل یک زنجیره   13( 3-1.1ورژن  R افزار  ستفاده   ) ا
ــیدن به همگرایی به طول  هزار چرخه  210مارکوف مونت کارلو تا رس

شدن و   10شامل   صلی   200هزار چرخه اولیه جهت گرم  هزار چرخه ا
شد و در پایان نتایج،   5به کار رفت که در هر  دور یک بار نتایج ذخیره 

  هزار چرخه ذخیره گردید. 40
  

  نتایج و بحث
ستگی (  سل    ) افر2rمیانگین عدم تعادل پیو سل آخر جمعیت (ن اد ن

بدست آمد. این در حالی است که مقدار مورد  191/0 ± 011/0ام)  50
برآورد گردید. این مقدار  219/0) 16انتظار آن توســط فرمول اســوید (

ــان می درصــد از حداکثر مورد  87دهد که به طور میانگین بیش از نش
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م ن عدانتظار، محقق گردیده اســـت که میزان مطلوبی اســـت. میانگی
  ) مطابقت دارد.17تعادل پیوستگی با مطالعات ویلیامسن و همکاران (

  هاي اصلاحی ژنومیبر صحت برآورد ارزش QTLتأثیر تعداد 
صلاحی ژنومی برآورد شده با سه سطح تعداد      صحت ارزش  هاي ا

QTL ــت. در هر پنج روش   2پذیري در جدول و وراثت ــده اس ارائه ش
هاي ژنومی ، صــحت ارزش150به  50ا از هqtlآماري با افزایش تعداد 

ثت      ــطح ورا ــه سـ با تعداد    کاهش یافت. در هر سـ پایین،   qtlپذیري 
و کمترین مقدار توســط  bبالاترین صــحت برآورد مربوط به روش بیز 

) که 5حاصل شد. این نتایج با نتایج دیتویلر و همکاران (   gblupروش 
صفت، صحت برآوردهاي   مؤثر بر  qtlاند با افزایش تعداد گزارش کرده

  یابد، مطابقت دارد.هاي اصلاحی ژنومی کاهش میارزش
توان به توزیع مقدار محدودي واریانس ژنتیکی   دلیل این امر را می 

در ارزش ژنتیکی  qtlدانست که در نتیجه سهم هر  qtlبر تعداد زیادي 
ــت و قدرت مدل       ها در برآورد تأثیرات کم خواهد    کل کاهش یافته اسـ

  ).5شد (

  
 
 

  پذیريو وراثت QTLهاي اصلاحی ژنومی برآورد شده با سه سطح تعداد صحت ارزش -2جدول 
Table 2- The estimated genomic accuracy (se) for three QTL numbers and heritability in same SNP density 

                مدل آماري              
Statistical model  

 وراثت پذیري QTL تعداد                                                                                                                                             
Bayes LASSO BayesC BayesB BayesA GBLUP QTLN Heritability 
0.757(0.02) 0.756(0.02) 0.757(0.01) 0.685(0.01) 0.679(0.01) 50 

0.1 0.740(0.02) 0.741(0.02) 0.743(0.01) 0.681(0.01) 0.673(0.01) 100 
0.652(0.02) 0.652(0.02) 0.658(0.01) 0.672(0.01) 0.669(0.01) 150 
0.767(0.02) 0.770(0.02) 0.776(0.01) 0.695(0.01) 0.689(0.01) 50 

0.3 0.762(0.02) 0.764(0.02) 0.768(0.01) 0.687(0.01) 0.681(0.01) 100 
0.650(0.02) 0.652(0.02) 0.657(0.01) 0.675(0.01) 0.678(0.01) 150 
0.836(0.01) 0.838(0.01) 0.840(0.01) 0.759(0.01) 0.756(0.01) 50 

0.5 0.817(0.01) 0.818(0.01) 0.821(0.01) 0.734(0.01) 0.727(0.01) 100 
0.735(0.01) 0.739(0.01) 0.743(0.01) 0.727(0.01) 0.715(0.01) 150 

  
ــت که وقتی تعداد   ــان داده اس هاي qtlمطالعات در این زمینه نش

ــابه و یا حتی بهتر از    gblupمؤثر بر صـــفت زیاد باشـــد، روش     مشـ
یل اینکه      19و  5کند ( عمل می هاي بیزي  روش به دل با وجود این،   .(
ــفات،  QTLهاي بیزي معرفی بهتري از نحوه توزیع اثرات روش بر ص

دهد، در تعداد فرض ارائه میبه صورت پیش GBLUPنسبت به روش 
  کنند.برتر عمل می qtlاندك 

ــحت برآورد ارزش ــفات با  همچنین ص هاي اصــلاحی ژنومی ص
ست. دلیل ا   سبت به وراثت پذیري بالا نوراثت شتر ا ین پذیري پایین بی

پ پذیري صفت بیشتر باشد، فنوتی  مسئله واضح است، زیرا هرچه وراثت   
ه تر بوده و در نتیجه آثار نشانگرها و ب فرد به ارزش ژنتیکی فرد نزدیک

ود ش تر برآورد میدنبال آن ارزش اصلاحی ژنومی افراد به طور صحیح  

)18.(  
  

 هاي اصلاحیبینی ارزشانگر بر صحت پیشتأثیر تراکم نش
  ژنومی

صلاحی ژنومی برآورد شده با سه سطح تعداد      صحت ارزش  هاي ا
QTL   ارائه شده است. با افزایش تراکم    3و تراکم نشانگري در جدول

صحت پیش   شانگرها  سط هر پنج روش آماري افزایش یافت.  ن بینی تو
ــل از این پژوهش با نتایج تحقیقات ک ) 2الوس و همکاران (نتایج حاص

صلاحی ژنومی       11و مویر ( صحت ارزش ا شترین  شت. بی ) مطابقت دا
به  QTL 50و تعداد  1500در تراکم نشــانگري   bتوســط روش بیز  

  دست آمد.
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  و تراکم نشانگري qtlهاي اصلاحی ژنومی برآورد شده با سه سطح تعداد صحت ارزش -3جدول 
The estimated genomic accuracy (se) for three QTL numbers and SNP density Table –Table 3 

                مدل آماري              
Statistical model 

  QTLتعداد  تراکم نشانگري                                                                                                                                     
Bayes LASSO BayesC BayesB BayesA GBLUP SNP density QTLN 

0.760(0.02) 0.762(0.02) 0.769(0.01) 0.687(0.01) 0.685(0.01) 500 
50 0.763(0.02) 0.768(0.02) 0.772(0.01) 0.693(0.01) 0.688(0.01) 1000 

0.779(0.02) 0.780(0.02) 0.788(0.01) 0.705(0.01) 0.694(0.01) 1500 
0.756(0.02) 0.758(0.02) 0.761(0.01) 0.677(0.01) 0.676(0.01) 500 

100 0.759(0.02) 0.761(0.02) 0.765(0.01) 0.686(0.01) 0.679(0.01) 1000 
0.771(0.02) 0.773(0.02) 0.778(0.01) 0.699(0.01) 0.687(0.01) 1500 
0.641(0.01) 0.648(0.01) 0.649(0.01) 0.660(0.01) 0.669(0.01) 500 

150 0.648(0.01) 0.651(0.01) 0.655(0.01) 0.673(0.01) 0.675(0.01) 1000 
0.661(0.01) 0.665(0.01) 0.668(0.01) 0.689(0.01) 0.692(0.01) 1500 

  
 

شانگرها  16سولبرگ و همکاران (  ) گزارش کردند که با افزایش ن
 69نشــانگر در هر مورگان صــحت ارزیابی ژنومی از   800به  100از 

تعداد نشـــانگرها باعث درصـــد افزایش یافت. افزایش  86درصـــد به 
ستگی بین ژن  شانگرها می افزایش میزان عدم تعادل پیو ود و ش ها و ن

  دهد.بدین ترتیب صحت ارزیابی ژنومی را افزایش می
  

هاي اصلاحی  بینی ارزشپذیري بر صحت پیش تأثیر وراثت
  ژنومی

ــطح  صــحت ارزش هاي اصــلاحی ژنومی برآورد شــده با ســه س

ــانوراثت ــت. نتایج   4گري در جدول پذیري و تراکم نش ــده اس ارائه ش
ن پذیري پایینشــان داد که افزایش تراکم نشــانگري در ســطوح وراثت

)، ســـبب افزایش صـــحت ارزش اصـــلاحی ژنومی 5/0) و بالا (1/0(
ــفات با وراثتمی ــود، اما در ص ــط (ش ) افزایش تعداد 3/0پذیري متوس

یشترین  که بنشانگرها بر صحت ارزیابی ژنومی تأثیري نداشت. بطوري   
صلاحی ژنومی در وراثت صحت پیش  با تراکم  5/0پذیري بینی ارزش ا

شانگري   سط روش بیز   1500ن سط روش     Bتو صحت، تو و کمترین 
GBLUP شانگري   1/0پذیري در وراثت ست آمد.   500با تراکم ن به د

  ).7و  14هاي پیشین مطابقت داشت (این نتایج با پژوهش
  

   پذیريهاي اصلاحی ژنومی برآورد شده با سه سطح تراکم نشانگري و وراثتصحت ارزش -4جدول 
Table4-The estimated genomic accuracy (se) for three SNP density and heritability  

                مدل آماري              
Statistical model 

 وراثت پذیري نشانگري تراکم                                                                                                                                            
Bayes LASSO BayesC BayesB BayesA GBLUP SNP density Heritability 

0.739(0.02) 0.740(0.02) 0.742(0.01) 0.680(0.01) 0.673(0.01) 500 
0.1 0.744(0.02) 0.751(0.02) 0.759(0.01) 0.693(0.01) 0.682(0.01) 1000 

0.754(0.02) 0.758(0.02) 0.763(0.01) 0.707(0.01) 0.695(0.01) 1500 
0.760(0.02) 0.760(0.02) 0.764(0.01) 0.695(0.01) 0.692(0.01) 500 

0.3 0.760(0.02) 0.760(0.02) 0.765(0.01) 0.695(0.01) 0.693(0.01) 1000 
0.761(0.02) 0.761(0.02) 0.766(0.01) 0.696(0.01) 0.693(0.01) 1500 
0.771(0.01) 0.771(0.01) 0.779(0.01) 0.719(0.01) 0.715(0.01) 500 

0.5 0.779(0.01) 0.781(0.01) 0.786(0.01) 0.729(0.01) 0.722(0.01) 1000 
0.785(0.01) 0.788(0.01) 0.791(0.01) 0.743(0.01) 0.738(0.01) 1500 

  
سن و همکاران (  صلی مؤثر  7) و گودارد (10مووی ) یکی از عوامل ا

صحت انتخاب ژنومی را وراثت  صفت می بر  شتر بو پذیري  دن دانند. بی
شی به واریانس      وراثت سبت واریانس افزای شتر بودن ن پذیري، یعنی بی

ر ایجاد هاي با بیان افزایشی د فنوتیپی، به معناي بیشتر بودن نقش ژن 
صحیح      ست که باعث برآورد  صفت ا شانگر پراکنش در  ها تر تأثیرات ن

صفات با وراثت   شوند. صحت برآورد ارزش  می صلاحی ژنومی   پذیريا
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سبت به وراثت  ضح     بالا ن سئله وا ست. دلیل این م شتر ا  پذیري پایین بی
پذیري صفت بیشتر باشد، فنوتیپ فرد به ارزش    است زیرا هرچه وراثت 

ــانگرها و به دنبال آن       ژنتیکی فرد نزدیک  ثار نشـ تر بوده و در نتیجه آ
  ).7و  18شود (تر برآورد میارزش اصلاحی ژنومی افراد به طور صحیح

  
هاي  بر صــحت برآورد ارزش   QTLنتایج تأثیر واریانس      

  اصلاحی ژنومی
هاي اصــلاحی ژنومی در تراکم نشــانگري و تعداد صــحت ارزش

QTL   ارائه شده  5یکسان با توزیع واریانس یکنواخت و گاما در جدول
هاي اصــلاحی در حالت توزیع گاما تأثیر ژنی  اســت. صــحت ارزش  

شت. همچنین، هنگامی که     سبت به توزیع یکنواخت دا وزیع تبهتري ن
ــت، روش ــه با روش تأثیر ژنی گاما اس از  gblupهاي بیزي در مقایس

ــتند. در بین روش    ــحت ارزش ژنومی بالاتري برخوردار هسـ هاي  صـ
تأثیرات        LASSOو بیز C، بیزbبیزي، روش بیز ما  گا لت توزیع  در حا

ماري          ها از نظر آ فاوت آن ما ت ند ا ــان داد ژنی بهترین عملکرد را نشـ
ــل از این تحقیق با گزارش   p<05/0دار نبود (معنی هاي  ). نتایج حاصـ

ــن و همکاران ( ــولبرگ و همکاران (7)، گودارد (10موویس ) و 16)، س
  ) مطابقت داشت.5دیتویلر و همکاران (

تواند باشــد: نخســت آنکه توزیع پیش  دلیل این امر دو عامل می
یانس ژن       فرض روش ماي وار گا با توزیع  مده اثر   هاي بیزي  هاي ع

 هاي تکتر اثرات چندشــکلیدارند که باعث برآورد صــحیح هماهنگی
) گزارش کرده است توزیع 7گردد. همانطور که گودارد (نوکلئوتیدي می

ما در روش   گا ــحیح  پیش فرض  جاد  هاي بیزي برآوردهاي صـ تري ای
خوانی دارد. دلیل دوم این اســت که کند که با نتایج این مطالعه هممی

سبت به هاي عمده اثر با اثرات بزرگژن توزیع گاما داراي تعدادي  تر ن
هاي اصلاحی ژنومی  توزیع یکنواخت است. در نتیجه برآوردهاي ارزش 

 است. ترهاي عمده اثر با اثرات بزرگتر، صحیحدر صفاتی با تعدادي ژن
این است که براي همه نشانگرها  gblupهاي روش یکی از ضعف

سانی از واریانس را در پیش    صلاحی در نظر  ی ارزشبینسهم یک هاي ا
هاي بیزي بر حســب توزیع گیرد. این در حالی اســت که در روشمی

  شود.هاي متفاوتی به نشانگرها اختصاص داده میپیشین، وزن

  
 یکسان با توزیع واریانس یکنواخت و گاما  qtlهاي اصلاحی ژنومی در تراکم نشانگري و تعداد صحت ارزش  -5جدول 

Table 5- The estimated genomic accuracy in same QTL numbers and SNP density with uniform and gamma variance 
distribution  

                مدل آماري              
Statistical model 

  توزیع واریانس وراثت پذیري                                                                                                                                       
Bayes LASSO BayesC BayesB BayesA GBLUP Heritability Variance  

Distribution 
  یکنواخت 0.1 (0.01)0.674 (0.01)0.677 (0.01)0.719 (0.02)0.715 (0.02)0.712

Uniform 
0.726(0.02) 0.730(0.02) 0.734(0.01) 0.685(0.01) 0.683(0.01) 0.3 
0.796(0.02) 0.801(0.02) 0.802(0.01) 0.740(0.01) 0.733(0.01) 0.5 
  گاما 0.1 (0.01)0.684 (0.01)0.691 (0.01)0.760 (0.02)0.758 (0.02)0.753

Gamma 
0.776(0.02) 0.776(0.02) 0.779(0.01) 0.700(0.01) 0.695(0.01) 0.3 
0.841(0.02) 0.842(0.02) 0.845(0.01) 0.749(0.01) 0.739(0.01) 0.5 

  
  کلیگیرينتیجه

نتایج این تحقیق نشان داد که عواملی نظیر تراکم نشانگرها، تعداد 
qtl  توزیع واریانس ،QTL  ــحت   و وراثت ــفت بر میزان صـ پذیري صـ

با       برآورد ارزش فات  ــ ند. در صـ ــت هاي اصـــلاحی ژنومی مؤثر هسـ
کمتر،  qtlپذیري بالا هر چه تراکم نشـــانگرها بیشـــتر و  تعداد وراثت

صحت برآورد ارزش  ست. در      میزان  شتر ا صلاحی ژنومی نیز بی هاي ا
صفتی تحت تأثیر تعداد کمی   شته  قر qtlمطالعات ژنومی چنانچه  ار دا

ــد، برآورد ارزش ــط روش بیزباش ــلاحی توس تواند نتیجه می bهاي اص

ــفت تحت تأثیر تعداد زیادي           مطلوب ئه دهد. لیکن چنانچه صـ تري ارا
qtl     ستفاده از هر پنج روش آماري ست، ا و  C، بیزb، بیزa، بیزgblupا
مزیت یکســانی خواهد داشــت. حتی در بعضــی موارد روش  lassoبیز 

gblup هار روش دیگر دارد. تراکم       عملکر به چ بت  ــ د بهتري نسـ
صفات با وراثت     صحت ارزیابی ژنومی در  شانگرها بر  س ن ط پذیري متو

صادي در نژادهاي بومی       صفات اقت شتر  شت و از آنجا که بی تأثیري ندا
صفات با وراثت      سته  سفند از د ستند، می   گو سط ه وان از تپذیري متو

ــانگر براي برآورد ارزش 1000تا   500 هاي اصـــلاحی ژنومی در  نشـ
  سازي استفاده نمود.هاي شبیهبرنامه
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Introduction1 Genomic Selection (GS) has been proved to be a powerful tool for estimating genetic values in 

livestock breeding. Newly developed sequencing technologies have dramatically reduced the cost of genotyping 
and significantly increased the scale of genotype data that used for GS. The estimation of breeding values in order 
to select the best animals as parents of the next generation is the main goal of animal breeding programs. 
Traditional methods of genetic evaluation were performed using a combination of phenotypic and pedigree 
information to produce estimated breeding values. Most simulation studies of genomic selection (GS) methods 
have considered genetic architectures in which the number and relative magnitudes of quantitative trait loci (QTL) 
have varied. Among the Bayesian methods, those using marker-specific shrinkage of effects (e.g., BayesA or 
BayesB of or the Bayesian LASSO are commonly used in animal breeding applications. The Bayesian methods 
proposed differ in the way of looking at the variances of parameters. In classical livestock breeding methods, 
selection for important economic traits using pedigree information with individual phenotypic records was 
performed and best Linear Prediction of Breeding Values (BLUP) is achieved. In genome selection, genomic 
breeding values of all individuals can be predicted with high accuracy using a linear model. Various factors can 
be affecting the accuracy of genomic breeding values. Therefore, the present study aimed to evaluate the accuracy 
of estimating genomic breeding values in different genetic architectures including different distributions of gene 
effects, different numbers of QTL, different levels of heritability and different marker densities using GBLUP and 
Bayesian methods including Bayes A, Bayes B, Bayes C and Bayes LASSO. In addition to comparing the 
performance of different methods in different genetic architectures, a marker density and QTL numbers were 
introduced for simulation programs of sheep populations. 

 
Materials and Methods To create a basic population (G0), 100 heads of livestock, including 50 males and 50 

females, were considered. The frequency of primary alleles for single-nucleotide polymorphisms in the basal 
generation was considered to be 0.5. To create the first generation (G1), the parents were randomly selected from 
the males and females of the G0 generation. Parental gametes were simulated based on the assumption of 
disconnection imbalance using the Halldan location function method, and then randomly generated gametes were 
randomly selected and mixed to create a new generation of G1 generation. A genome with a length of 300 cM was 
simulated and 500, 1000 and 1500 SNPs were equally spaced over the chromosome. Three different numbers of 
QTL (50, 100 and 150) were considered and QTLs were uniformly distributed over the chromosome. One hundred 
individuals, including 50 males and 50 females, were simulated for the base population. The first generation 
structure was followed through to the 50th generation of random mating to make linkage disequilibrium 
populations. Generation 51 was assumed as a training population and the other generations (52 to 60) as validation 
populations. Five methods, GBLUP, Bayes A, Bayes B, Bayes C and Bayesian LASSO, were used to estimate 
genomic breeding values. 

 
Results and Discussion In all five methods, the accuracy of genomic values decreased as the number of QTLs 

increased from 50 to 150. The reason for this can be attributed to the limited amount of genetic variance distributed 
over many QTLs. Also predicting accuracy of all five methods increased with increasing marker density. Results 
showed that increasing marker density at low (0.1) and high (0.5) heritability levels, increased genomic accuracy 
but increasing at moderate heritability (0.3) traits did not affect the accuracy of genomic evaluation. Accuracy of 
genomic breeding values in the gamma distribution provides better gene effects to uniform distributions.  
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Conclusion The results showed that factors such as marker density, QTL numbers, distribution QTL effect and 
trait heritability were effective in estimating the accuracy of genomic breeding values. In high heritability traits, 
the higher markers density and lower QTL numbers, leading to increase accuracy of estimating genomic breeding 
values. In genomic studies, if the trait is affected by a small number of QTLs, estimation of breeding values by 
Bayes B method can yield a more favorable result. Marker densities did not affect the accuracy of genomic 
evaluation in traits of moderate heritability, and since most of the economic traits in native species of sheep are 
moderate heritability, 500 to 1000 markers can be used to estimate breeding values in simulation programs. 

 
Keywords: BayesA, BayesB, BayesC, Bayesian LASSO, Genomic BLUP. 
 


