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Background and Objectives:  The most important factors affecting 

the accuracy of genomic prediction include the number of markers, 

statistical method, minor allele frequency (MAF), heritability, and 
genetic architecture, that each of their effects differs under the 

specific conditions. The aim of this study was to investigate the 

effect of adding noncausal SNPs to the statistical model on the 
accuracy of breeding values by considering different population 

factors and different genetic architectures.  

 

Materials and Methods: In the present study, 10 chromosomes 
with a length of 100 cM were simulated and on each chromosome 

1000 SNP markers of two alleles were considered which were 

randomly distributed along the genome. In this study, phenotypic 
variance was assumed 1.0 and heritability was considered as 0.1, 0.2 

and 0.5 according to traits with low, medium and high heritability 

respectively. The population numbers for this simulation were 

1,000, 2,000 and 4,000 people and 100 QTLs was distributed on 10 
chromosomes. Predictions were done by RKHS and BayesB models 

and mean comparisons were also made using the Tukey method. 

 

Results: In all scenarios and with both methods, there was a 
significant difference between considering QTLs alone and with 

different percentages of noncausal SNPs in the model. However, in 

both methods, significant differences were observed between low 
percentages of noncausal markers and high percentages. In most 

scenarios, for example, when there were 10% noncausal markers in 

the model, the predictions were more accurate than when 20%, 40%, 

60% and 100%. The accuracy of genomic predictions increased with 
the increasing of heritability and the number of individuals in the 

reference population. In the case of low heritability scenarios, the 

percentage of increment of predictive accuracy was more than 
higher heritability with increasing of reference population. The 
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 mean of accuracy of evaluations using BayesB method compared 
RKHS, was significantly different in fitting QTLs in the model and 

different ratios of noncausal markers in most scenarios except for a 

few cases. In general, in both methods, the best predictions were 
made when using the highest heritability and population size and 

only entering QTLs in the models. 

  

Conclusion: According to these findings, identifying causal sites 
and incorporating them into genomic assessments increases the rate 

of analysis and reduces the cost of genotyping. It can also enhance 

the genetic gain of important economic traits in genomic evaluations 
by enhancing predictive accuracy. 
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 های  های سببی و معمارینشانگرهای خنثی به همراه جایگاه سطوح مختلفاستفاده از  ریتأث

 اهلی  یها دامهای اصلاحی ژنومی در ارزشنی بیپیشبر صحت  ژنتیکی مختلف
 

 4، محمود امیری رودبار2زاده، محسن قلی3، رستم عبداللهی آرپناهی2*، ایوب فرهادی1معصومه صالح

 دانشجوی دکتری رشته ژنتیک و اصلاح نژاد دام، دانشگاه کشاورزی و منابع طبیعی ساری، دانشکده علوم دامی و شیلات، گروه علوم دامی،  ۱
 علوم دامی، دانشگاه کشاورزی و منابع طبیعی ساری، دانشکده علوم دامی و شیلات،  گروه ریمددانشیار رشته ژنتیک و اصلاح نژاد دام و )نویسنده مسئول(  ۲

 ayoub_farhadi@ymail.com رایانامه: 

 اد دام، دانشگاه ابوریحان، گروه علوم دامی، محقق گروه علوم دامی دانشگاه فلوریدا، استادیار رشته ژنتیک و اصلاح نژ ۳
 آباد دزفول، استادیار پژوهشی رشته ژنتیک و اصلاح نژاد دام، مرکز تحقیق و توسعه کشاورزی و منابع طبیعی صفی 4

 

 چکیده اطلاعات مقاله

 نوع مقاله:

 پژوهشی -مقاله کامل علمی

 

 

 
 ۱1/۱0۱404ت: تاریخ دریاف

 ۳0/۱0/۱404تاریخ ویرایش: 

 ۱4/۱۱/۱404:تاریخ پذیرش

 

 

 

 

 
 های کلیدی: واژه

 چندشکلی تک نوکلئوتیدی

 جایگاه صفات کمی

کرنل بازتولید فضای هیلبرت 

 Bو بیز

 

گذارند شامل تعدداد  می ریتأثبینی ژنومی هایی که بر صحت پیشسازه نیتر مهم سابقه و هدف:

باشند که هر یک پذیری و معماری ژنتیکی میی، فراوانی آلل نادر، وراثتنشانگرها، روش آمار

اثدر اادافه کدردن    هدف از این پژوهش، بررسدی   ای اثراتشان متفاوت است.تحت شرایط ویژه

خنثی )غیرسببی( بده مددل آمداری بدر صدحت ارزیدابی ارزش        تک نوکلئوتیدی هایچندشکلی

 های ژنتیکی مختلف بوده است. جمعیت و معماری های مختلفگرفتن سازه در نظربا  اصلاحی
 

سدازی  مورگدان شدبیه  سانتی ۱00کروموزوم به طول  ۱0این پژوهش تعداد  در ها:‌مواد و روش

 شده گرفتهشکلی تک نوکلئوتیدی دو آللی در نظر ‌نشانگر چند ۱000شده و روی هر کروموزوم 

ن پدژوهش، واریدانف فندوتییی یدک و     تصادفی در طول ژنوم پراکنده شدند. در ای صورت بهکه 

در  5/0و  ۲/0، ۱/0پذیری کم، متوسط و بالا به ترتیب ها بر طبق صفات با وراثتپذیریوراثت

فدرد   4000و  ۲000، ۱000هدای بدا انددازه    سدازی، جمعیدت  نظر گرفتده شددند. در ایدن شدبیه    

پراکندده شدد.    کرومدوزوم  ۱0جایگاه صدفت کمدی روی    ۱00قرار گرفت و تعداد  مورداستفاده

و مقایسات میانگین با استفاده از  Bها با دو روش کرنل بازتولید فضای هیلبرت و بیز  بینی پیش

 روش توکی انجام شد.
 

های داری بین در نظر گرفتن جایگاه‌ی سناریوها و با هر دو روش اختلاف معنیدر همه ها:‌یافته

های تک نوکلئوتیدی غیرسدببی  شکلیو همراه با درصدهای مختلف چند ییتنها بهصفات کمی 

داری نیدز بدین درصددهای پدایین     در مدل مشاهده شد. البته در هدر دو روش اختلافدات معندی   

درصدد   ۱0زمدانی کده    مثلاًنشانگرهای خنثی و درصدهای بالا مشاهده شد. در بیشتر سناریوها 

 ۲0سبت به زمانی که ها صحت بالاتری دارند نبینینشانگرهای خنثی در مدل وجود دارند، پیش

شوند. با افزایش درصد از نشانگرهای خنثی وارد مدل می ۱00درصد و  00درصد،  40درصد، 

هدای ژندومی افدزایش یافدت. در     بیندی پذیری و تعداد افراد جمعیت مرجع صحت پدیش وراثت
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بینی با افزایش جمعیت مرجدع بیشدتر بدود.    های پایین، درصد افزایش صحت پیشپذیریوراثت

-چند مورد، در زمان قرار دادن جایگداه  جز به Bیانگین صحت ارزیابی با استفاده از روش بیز م

 شدتر یدر بداری معندی  طور بههای مختلف نشانگرهای خنثی های صفات کمی در مدل و نسبت

در هر دو روش، بهتدرین   یطورکل بهسناریوها از روش کرنل بازتولید فضای هیلبرت بیشتر بود. 

-جایگاه واردکردنپذیری و اندازه جمعیت و فقط ا در زمان استفاده از بالاترین وراثتهبینیپیش

 ها رخ داد. های صفات کمی در مدل
 

های در ارزیابی ها آن واردکردنهای سببی و جایگاه ها، شناساییبا توجه به این یافته گیری: نتیجه

گدردد و همنندین   مدی  پید ژنوت نیدی تع یهدا نهیهز کاهشو  زیآنال سرعت شیافزا باعثژنومی 

های ژنومیکی بازده ژنتیکی صفات مهم اقتصادی را از طریق تقویت صحت تواند در ارزیابی می

 بینی افزایش دهد.پیش
 

اسدتفاده از   ریتدأث (. ۱405. )محمود ،رودبار یریام ؛محسن ،زاده‌یقل ؛رستم ،یآرپناه یعبدالله ؛وبیا ،یفرهاد ؛معصومه صالح، استناد:

 یند بی‌شیمختلدف بدر صدحت پد     یکد یژنت یهدا  یو معمدار  یسبب های‌گاهیبه همراه جا یخنث یوح مختلف نشانگرهاسط

 .۱4۳-۱51(، ۱)۱4، پژوهش در نشخوارکنندگان. یاهل یها دامدر  یژنوم یاصلاح های‌ارزش
 

 

 ejrr.2026.23949.2021/10.22069 نویسندگان ©
 

 گان                               ناشر: دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی گر

 

 



‌و‌همکاران‌معصومه‌صالح...‌/‌های‌گاهیبه‌همراه‌جا‌یخنث‌یاستفاده‌از‌سطوح‌مختلف‌نشانگرها‌ریتاث‌

341 

‌مقدمه

 یانتخاب بر پایه بینی وپیش بینی ژنومی یعنیپیش 

نشانگرهای مولکولی با یدا بددون    اطلاعات حاصل از

سدودآوری را بدا افدزایش     ،استفاده از اطلاعات شجره

کاهش فاصله نسلی، کداهش  پیشرفت ژنتیکی ناشی از 

دهدد  اب، افدزایش مدی  ها و افزایش صحت انتخهزینه

(Meuwissen  ،۲00۱و همکاران.) 

، دام و ارزیابی ژنومی صفات پینیده در کشاورزی 

 یرخطد یغهای مختلف خطی، انسان با استفاده از مدل

اطلاعدات   های یادگیری ماشین بدا اسدتفاده از  ‌و روش

متغیرهددای  عنددوان بدده ۱چندشددکلی تددک نوکلئوتیدددی

های صفات جایگاه . ازگیردصورت می کننده ینیب شیپ

برای به دسدت آوردن یدک اثدر    در مدل توان می کمی

های ژنتیکی در نشانگر ژنتیکی افزایشی که اثر تجمعی

دهد، اسدتفاده کدرد.   های صفت را به دست میفنوتیپ

تواند می های صفات کمیجایگاه مختلف خصوصیات

ی بینی و قدرت تشخیص مجموعده روی توانایی پیش

 ،بگدذارد  ریتأثهای مختلف اده از مدلبا استفنشانگری 

از جملدده نسددبت واریددانف کددل ژنتیکددی کدده توسددط 

 ،شدود مورد نظر توجیده مدی   های صفات کمیجایگاه

هدای  جایگداه ی کده در ناحیده   ۲سببیتعداد نواحی غیر

های جایگاهمعماری ژنتیکی و  وجود دارد صفات کمی

 صورت به سببیهای )مانند اینکه واریانت صفات کمی

روی ژندوم قدرار دارندد(.     ۳شدده بنددی پراکنده یا دسته

 هدای سازه ریتأثعلاوه بر این، مدل ممکن است تحت 

پدذیری صدفت و   ویژه یا جمعیت مانند وراثت-صفت

بدرای آزمدون نیدز قدرار      دسترس قابلتعداد مشاهدات 

 (.۲0۱0و همکاران،  Sarup)گیرد 

 هدایی سدازه  نیتر مهمدیگری نیز  یبر طبق مطالعه 

شدامل تعدداد    ،گذارندمی ریتأثبینی که بر صحت پیش

                                                             
1 Single nucleotide polymorphism (SNP) 
2 Non causal 
3 Cluster  

، 4، روش آمددداری، فراواندددی آلدددل ندددادر نشدددانگرها

باشند که هر یدک  پذیری و معماری ژنتیکی می وراثت

بدرای   .ای اثراتشان متفداوت اسدت  تحت شرایط ویژه

های کمی قرار ژن ریتأثدر مورد صفاتی که تحت  ،مثال

اعدث کداهش صدحت    بنشانگرها دارند افزایش تعداد 

بیندی  بهتدرین پدیش  روش  مثلاًیا  .گردد و بالعکفمی

هدای بیدز در   در مقایسه با روش 5نااریب خطی ژنومی

پذیری کم بهتدر عمدل کدرده و    مورد صفات با وراثت

دهد و همننین روش های بالاتری به دست میصحت

 ریتأثکمتر تحت بینی نااریب خطی ژنومی بهترین پیش

در حالیکه روش  ،گیردقرار می لل نادرفراوانی آمیزان 

 نیددز بسددیار کددمهددای آلددل نددادر فراوانددیبیزلاسددو در 

و همکداران،   Zhang) دهدهای بسیار کمی می‌صحت

۲0۱1.) 

یک توزیع پیشین را برای توزیع  0های بیزینروش 

و توزیدع دیگدری را    های صفات کمدی جایگاهاثرات 

گیرند. می در نظر های صفات کمیجایگاهبرای تعداد 

برای بسیاری از  های صفات کمیجایگاهتوزیع اثرات 

و  Meuwissen)صدددفات کمدددی نامشدددخص اسدددت 

ولی در بسیاری از مطالعدات نشدان   ( ۲00۱همکاران، 

است که در نظر گرفتن توزیع گاما نسبت بده   شده داده

دهدد  های بالاتری بده دسدت مدی   توزیع نرمال صحت

(Goddard ،۲001.) 

بدر انتخداب    هدا سازهها و این روشاینکه چگونه  

مشدخص نیسدت و    کاملاًهنوز  ،گذاردمی ریتأثژنومی 

یک عدم اطمینان را در انتخاب روش بدرای جمعیدت   

بر فرض  هرحال به .شودیا صفت خاصی را موجب می

های ارزیدابی ژندومی   کاربرد نسبی روشکه این است 

به ساختار ژنومی جمعیت و همننین معماری ژنتیکی 

هدف اصلی این مطالعده   ،بنابراین؛ ت بستگی داردصف

بر صدحت   سببیسطوح متفاوت نشانگرهای غیر ریتأث

                                                             
4 Minor allele frequency (MAF) 
5 Genomic best linear unbiased prediction (GBLUP) 
6 Bayesian methods  
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کرنل بازتولید  و Bبیز  روش دو با های ژنومیارزیابی

پددذیری و اندددازه  تحددت وراثددت  ۱فضددای هیلبددرت 

وارد نمودن و خارج نمودن . بودمختلف های  جمعیت

در  فات کمیهای صجایگاهمانند  یکیولوژیاطلاعات ب

 یناپدارامتر  یهدا با استفاده از مددل  ینبیشیپ هایمدل

 نیاست که در ا ینیراهکار نوکرنلی،  یهامانند روش

 .گرفتقرار  یموردبررس پژوهش

 

‌ها‌مواد‌و‌روش

سدازی جمعیدت بدا    شبیه :جمعیت و ژنوم سازیشبیه

 QMSim 1.10,2013افدددددزار ندددددرماسدددددتفاده از 

(Sargolzaei  وSchenkel ،۲001) کده در   شده انجام

جمعیدت پایده و    عندوان  بده حیدوان   ۱000تعدداد  ابتدا 

و  ۲عدم تعادل لینکداژ ایجاد سطوح مناسبی از  منظور به

سازی شد کده  شبیهرانش -همننین ایجاد تعادل جهش

 ژنتیکدی  ۳این ساختار جمعیتی از طریق یدک گلوگداه  

 ۱0مددت   رسدیده و بده   رأس ۱00 به نسل 00پف از 

آمیزش تصادفی تداوم یافت و طی یک  ریقنسل از ط

در نسدل   تید درنهاو  افتده ی شیافزا رأس 500نسل به 

از  ،آخر در نسل. است افتهی شیافزا رأس 550به  ۱00

از  رأس 5۱0و  جنف نر عنوان به رأس 40، رأس 550

هدای تصدادفی در نظدر    برای ادامه آمیدزش  جنف ماده

 رمنظدو  بده نسل دیگدر آمیدزش تصدادفی     5 گرفته شد.

کدده بددرای  ایجدداد جمعیددت ثانویدده صددورت گرفددت 

ماده و  ۱00، فردی ۱000 با اندازه جمعیت یساز هیشب

 مرجدع  فرزند برای هر ماده، برای جمعیت ۲نر با  ۱0

فرزند بدرای هدر    ۲نر با  ۲0ماده و  ۲00، فردی ۲000

 40مداده و   400، فدردی  4000ماده و برای جمعیدت  

ر هددر نسددل د فرزنددد بددرای هددر مدداده ۲نددر بددا  رأس

بده   میدزان نامتعدادلی لینکداژ    تیدرنها شد. یساز هیشب

‌رسید. نشانگرهابین جفت  ۳/0تا  ۱5/0

                                                             
1 Reproducing kernel Hilbert space (RKHS) 
2 Linkage disequilibrium (LD) 
3 Bottleneck  

ای کروموزوم به عنوان نمونده  ۱0در این مطالعه تعداد 

مورگدان طدول   سدانتی  ۱00از ژنوم گاو کده هدر یدک    

سازی شد. به دلیل کاهش زمان محاسباتی شبیه ،داشتند

روی هدر   ظدر گرفتده شدد.   این تعداد کرومدوزوم در ن 

 چندشکلی تک نوکلئوتیددی نشانگر  ۱000کروموزوم 

تصدادفی در   صدورت  بده که  شده گرفتهدو آللی در نظر 

در ایدن مطالعده واریدانف     طول ژنوم پراکندده شددند.  

سدده صددفت بددا  و شددده گرفتدده در نظددریددک فنددوتییی 

 بددالا و (۲0/0) متوسددط ،(۱0/0) کددم یریپددذ وراثددت

در ایدن   نشانگرنرخ جهش  .ندشد سازیشبیه (50/0)

 است. شده گرفتهدر نظر  5/۲×۱0-5سازی شبیه

خروجدی فایدل    :های صفات کمیجایگاه یساز هیشب

ی  نسدخه   Rبده برنامده   QMSimژنوتیدپ حاصدل از   

 نشدانگرهای موجدود   ممنتقل شد و از بین تمدا  3.5.2

با اسدتفاده از توزیدع    چندشکلی تک نوکلئوتیدی ۱00

 انحراف و صفر میانگین با اثراتی و شد انتخاب نرمال

اختصدا    هدا  آنبه ( k بر بخش پذیریوراثت) معیار

 .داده شد

 
های صدفات  جایگاه واریانف جمع حاصل k اریب 

 است. موردنظر کمی

دو  هدای صدفات کمدی   جایگاه ۱0تعداد  تیدرنها 

تصدادفی بدر روی هدر کرومدوزوم      صورت بهآللی که 

بدا جمدع   هدا  فنوتیپ. شد سازیشبیه ،بودند قرارگرفته

فرد به علاوه مقدار هر  های صفات کمیجایگاهاثرات 

ماندده کده از توزیدع نرمدال بدا میدانگین صدفر و        ‌باقی

تمدامی  گردید.  واریانف یک شبیه سازی شد؛ محاسبه

نسدل آخددر در   5از  بددار تکدرار شدددند.  ۱0 سدناریوها 

گروه  عنوان به( ۱04تا  ۱0۱جمعیت ثانویه چهار نسل )

انتخداب   دیتائگروه  عنوان به( ۱05) جع و نسل آخرمر

 شدند.
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 :هاای اصای ی  ارزشبینای  آنالیز آمااری و پای   

یا  سببیهای جایگاهبا استفاده از  ییتنها بهابتدا آنالیزها 

اادافه  با  سیف و گرفته انجام های صفات کمیجایگاه

درصددد از  ۱00و  00، 40، ۲0، ۱0کددردن بدده ترتیددب 

خنثددی بدده مدددل  نوکلئوتیدددیتددک  هددایچندشددکلی

دو حالدت دیگدر یکدی بدا      .قرار گرفتندد  یموردبررس

از مدل و یکدی   های صفات کمیجایگاهحذف کامل 

در  هدای صدفات کمدی   جایگداه درصدد   50با حدذف  

 تدک نوکلئوتیددی   هدای چندشدکلی شرایطی که همده  

 ریتدأث . نهایتداً  اسدت  شده انجامنیز خنثی در مدل بودند 

استفاده از  به مدل آماری با افیاااطلاعات  واردکردن

در بدین  بیندی  تواندایی پدیش  پدذیری و  برآورد وراثدت 

 سناریوها با هم مقایسه شدند.

و همکداران،   Sarup) بدود زیدر   صورت بهمدل آماری 

۲0۱0) 

 
ی بددردار مقددادیر ژنددومیکی مربددو  بدده همدده   gکدده 

 ژنتیکی است.نشانگرهای 

و خنثدی(   ببیسد ) هاجایگاهدر زمان استفاده از هر دو 

 شود.زیر تعریف می صورت بهمدل آماری 

 
میانگین کدل،   µشده، های تصحیحبردار فنوتیپ که 

Z  ماتریف طرحی که مشاهدات را به اثرات نشانگرها

 شده دادهبردار مقادیر ژنومیکی توایح  fدهد، ربط می

بدردار مقدادیر    rاسدت،   سدببی ژنتیکدی  های جایگاهبا 

نشدانگرهای  ژنومیکی مربو  بده  های اصلاحی  ارزش

بدددردار  eماندددده اسدددت و  ژنتیکدددی گدددروه بددداقی 

 هاست. مانده باقی

کده اطلاعداتی    خشی از نشانگرهاب Bدر روش بیز  

-مدی  آورند در مددل قدرار  در مورد فنوتیپ فراهم می

 نیتدر  قبدول  قابلمعایب فرمولی، تقریباً  علیرغم گیرند.

از توزیع پیشین نرمدال بدا    باشد. ترکیبیرایج می مدل

 برای اثدرات نشدانگری   واریانف  میانگین صفر و

شود که توزیع صدفر و  فرض می 

 ونسبت  به () پارامترهای کای مربع وارون با

  :شوددر نظر گرفته می هارای واریانفب 

 
 

-گیدری و نمونده  Rافزار ستفاده از نرماین مدل با ا 

 ۲0000 گیدبف  گیری نمونه زنجیره طول با گیبف های

 فاصدله  و 5000 گیدری  قلدق  تکرارهدای  تعدداد  تکرار،

  است. شده انجام 5 گیری نمونه

 Gianola ( ۲000و همکدداران )  یددک روش نیمدده

را در  کرنل بازتولیدد فضدای هیلبدرت   پارامتری به نام 

 جدایگزینی بدرای رگرسدیون    عندوان  بهارزیابی ژنومی 

ایدن   انتظار کردند. پیشنهاد نوکلئوتیدیچندشکلی تک 

هدا بدرای گدرفتن الگوهدای تعامدل      بود که ایدن روش 

در  هددا آنپینیددده کدده ممکددن اسددت پاسددخ دادن بدده  

 باشددند تددر مناسددبخطددی دشددوار اسددت  یهددا مدددل

(Goddard ،۲001).  از این روش در پژوهش حاار

بدرای اجدرای ایدن مددل از بسدته      استفاده گردید کده  

 de losو  Perez) شدود میاستفاده  BGLR یافزار نرم

Campos ،۲0۱4.) 

های آماری مشابه با رویکرد در رویکرد بیزی مدل 

REML بدا ایدن تفداوت کده اثدرات تصدادفی        هستند

ژنتیکی افزایشی، از ارب ماتریف خویشاوندی کرنل 

نددل کرمدددل . در شددوندمددیحاصددل  α( در Kخطدی ) 

 n×nیدک مداتریف کرندل     K ،بازتولید فضای هیلبرت

چندشدکلی تدک   متغیرهدای پیوسدته    لهیوس بهبوده که 

بدوده کده در    K~ XXTنمایه شده است و  نوکلئوتیدی

تدددک  هدددایچندشدددکلی: مددداتریف ژنوتیدددپ X آن

مرکدزی شدده و    Xاز مداتریف   Kاست.  نوکلئوتیدی

آمددد، سددیف طبددق پیشددنهاد    بدده دسددت اسددتاندارد 

VanRaden (۲000 و )Yang ( بدر  ۲0۱0و همکاران )

 αاسدت.   شده میتقس چندشکلی تک نوکلئوتیدیتعداد 
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 کرنل بازتولید فضای هیلبرتبردار ارایب رگرسیون 

زیدر حدداکثر    صورت بهنمایی را است که تابع درست

 کند:می

l(α|λ)= (y-Kα)′ (y-Kα) + λα′Kα 

  

α~N(0,K در رابطه بالا 
-1

σ
2
g) ،σ

2
g ف ژنومی : واریان

: یدک  λافزایشی توجیه شده بده وسدیله نشدانگرها و    

هدای ژنتیکدی   است. مقدادیر ارزش  کننده میتنظفاکتور 

 درروشآیدد.  مدی  به دست، g= Kαافزایشی از رابطه 

 m×mابعاد معادلات از  کرنل بازتولید فضای هیلبرت

به تعداد  چندشکلی تک نوکلئوتیدییعنی صدها هزار 

n×n یابدد.  عداد مشاهدات کداهش مدی  یعنی برابر با ت 

 بدرآورد  بدرای  بیدزی  روش از که گفته شدد  طور همان

 تکنیددک از اسددتفاده بددا ژنددومی واریددانف اجددزای

کرنل بازتولید فضدای  و مدل آماری  گیبف گیری نمونه

 حاادر،  پژوهش استفاده شد. در Rدر محیط  هیلبرت

 تعدداد  تکدرار،  ۲0000 گیبف گیری نمونه زنجیره طول

 در 5 گیدری  نمونه فاصله و 5000 گیری قلق تکرارهای

 .شد گرفته نظر

 

‌معیارهای‌ارزیابی

بینی سدناریوها از دو معیدار   برای بررسی توانایی پیش

ارزش )میانگین مربعات خطا( بین  MSEهمبستگی و 

اسدتفاده شدد کده    شدده  بیندی پدیش و واقعدی   اصلاحی

 زیر محاسبه گردید: صورت به هرکدام

 
وواریددانف بددین اثددرات افزایشددی و فنوتیددپ   ک 

انحراف معیار اثرات افزایشی  است و  شده ینیب شیپ

است که در  شده ینیب شیپانحراف معیار فنوتیپ  و 

 باشد.شده میبینیاینجا معادل ارزش اصلاحی پیش

 
بینی شدده  تیپ پیشفنو اثرات افزایشی واقعی و  

 باشد.می

در ایدن   :بینیی‌های‌پییش‌مقایسه‌میانگین‌صحت

هدای ارزیدابی از   مطالعه برای مقایسه میانگین صدحت 

است. برای انجام ایدن روش   شده استفادهروش توکی 

 استفاده گردید. Rافزار در نرم Agricolaاز پکیج 

 

‌نتایج‌و‌بحث

بدرای صدفات    ارزش اصدلاحی بیندی  صحت پیش 

جمعیت و تدراکم   یها اندازهها، پذیریدر وراثت کمی

آورده  1و  5، ۳، ۱ای هد پدلات در  نشانگری مختلدف 

هدا  جمعیت-پذیری‌ی وراثتدر همه باًیتقر شده است.

 ییتنهدا  بده  های صفات کمیجایگاهبین در نظر گرفتن 

 های صفات کمدی جایگاهدرصد( و در نظر گرفتن  0)

تدک   هدای یچندشدکل همراه بدا درصددهای مختلدف    

داری در ‌تفداوت معندی   در مددل  سببیغیر نوکلئوتیدی

دهنده این اسدت  که نشان داشتصحت ارزیابی وجود 

 سدببی  تک نوکلئوتیدی هایچندشکلیکه فقط وجود 

بینی فنوتیپ یا ارزش اصلاحی در جمعیدت  برای پیش

کافی است و بالاترین صحت ارزیابی را به دست  دیتائ

دلیل باشد که هر چه بدار   ه اینتواند باین میدهد. می

بدرازش   تر سختمدل  ،شودااافی به مدل تحمیل می

انتظار بنابراین و  یابدو پینیدگی مدل افزایش می شده

باعدث دور شددن    بدار اادافی  بر این اسدت کده ایدن    

ها از مقدار واقعی و بنابراین کداهش صدحت   بینی پیش

 دید ئتامطالعات زیدادی ایدن نتیجده را     د.بینی گردپیش

متغیرهددای ااددافی کدده انددد کدده ااددافه نمددودن کددرده

به مددل باعدث کداهش    اطلاعات یا اثر خاصی ندارند 

و  Amiri Roudbarگددردد )صددحت ارزیددابی مددی 

 (.۲0۱0و همکاران،  Sarup؛ ۲0۲0همکاران، 

هدای  جایگداه با استناد بده مطالعدات قبلدی تعدداد      

در همدده سددناریوها یکسددان در نظددر   صددفات کمددی

ها متفداوت بدود.   و تنها توزیع اثرات بین آن هشد گرفته

 بدار  کیالبته در ااافه کردن نشانگرهای خنثی به مدل 

از مدل حذف شد  یطورکل به های صفات کمیجایگاه
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ها همراه با نشانگرهای خنثدی در  نیمی از آن بار کیو 

مدل آورده شد که در هر دو حالت نسبت به حالتی که 

صدحت   ،در مددل بدود   های صفات کمدی جایگاههمه 

 ،شدده  انجدام مطالعدات   برابدر بود.  افتهی کاهشارزیابی 

و  کمدی  صفات کننده کنترلهای جایگاهتعداد افزایش 

بدر صدحت    یریتدأث هدا  همننین تفاوت توزیع آثار آن

-Gorganiو  Atashi) هددای ژنددومیکی ندددارد ارزیددابی

Firoozjah ،۲0۱5 ؛Mahmoudi  ،؛۲05و همکدددددداران 

Foroutanifar، ۲0۱0) .   البته نظراتی مخالف ایدن هدم

 کده  داده شدنشان مطالعات قبلی  برخلاف .وجود دارد

صدحت   هدای صدفات کمدی   جایگداه با افزایش تعداد 

-و میزان این افزایش بسدتگی بده وراثدت    افتهی شیافزا

 (.۲0۱۲و همکاران،  Naderi) پذیری صفت دارد

بده   های صفات کمیجایگاهشد  بیانکه  طور همان 

صورت بزرگ اثدر و کوچدک اثدر در نظدر گرفتده      دو 

 ۳0هدای صدفات کمدی   جایگاهدرصد دو یعنی ؛ شدند

طبدق مطالعدات    رصد واریانف را کنتدرل کردندد کده   د

صحت ایفا کدرده اسدت.    شیبرافزاپیشین اثر مثبتی را 

( نشان داد که زمانی ۲0۱0و همکاران ) Costerمطالعه 

د درصد  10، هدای صدفات کمدی   جایگاهدرصد  ۱0که 

 Bکردندد بدا روش بیدز    واریانف صفت را کنترل مدی 

هدای  جایگداه نسبت به حالت واریانف یکسدان بدرای   

ها به دست بینیصحت بالاتری برای پیش صفات کمی

در  هدای صدفات کمدی   جایگاهآمد. البته تعداد محدود 

ها بینیمثبتی بر صحت پیش ریتأث ،سازیمطالعات شبیه

و  Solberg؛ 8002 و همکاران،  Calus) داشته است

 (. Meuwissen  8002 ؛8002همکران،  
بسیاری از صفات کمدی   :پذیری کمصفات با وراثت

از جملدده صددفات تولیدددمثلی،    هددای اهلددی   در دام

پذیری پدایینی دارندد. در ایدن مطالعده صدحت       وراثت

و در سدده جمعیددت  ۱/0پددذیری ارزیددابی در وراثددت

در  نگرینشاهای مختلف تراکم  در نسبت یموردبررس

است. میانگین  شده دادهنشان  ۱ شکل بهمربو   پلات

و بدا افدزایش    افتده ی شیافزاصحت با افزایش جمعیت 

که  طور همانچنین  یابد. همکاهش می نشانگریتراکم 

با افزایش اندازه جمعیت  ،شودمشاهده می ۲در شکل 

و بدا   افتده ی کداهش بیندی  میانگین مربعات خطای پدیش 

 یابد.افزایش می نگرینشاافزایش تراکم 

پذیری، عدم  بنابر گزارشات پیشین علاوه بر وراثت 

تعادل بین نشانگرها، رابطه خویشاوندی بین جمعیدت  

بدر   موردمطالعده و همننین تعداد افدراد   دیتائمرجع و 

و  Foroutanifar) هستند رگذاریتأثها بینیصحت پیش

پدذیری  . در مورد صفاتی بدا وراثدت  (۲0۱۲همکاران، 

افزایش اندازه جمعیت موجدب افدزایش صدحت     ،مک

داری بدین  اخدتلاف معندی   درواقدع . شدود مدی ارزیابی 

 ۲000و  ۱000و همننددین  4000و  ۱000جمعیددت 

درصددد افددزایش صددحت در (. P<0.001) وجددود دارد

پذیری کم با افدزایش جمعیدت   مورد صفات با وراثت

پدذیری متوسدط و   بسیار بیشدتر از صدفات بدا وراثدت    

بیشدترین اختلافدات    پدذیری وراثدت ایدن   در بالاست.

کرنل بازتولیدد فضدای   و  Bبیز دار بین دو روش  معنی

اسدت کده در همده     4000در مورد جمعیدت   هیلبرت

ها به جز حالتی که درصد نشانگرهای خنثی در نسبت

ی بدین دو روش  داریمعند اخدتلاف   ،مدل صفر اسدت 

 ۲000و  ۱000هدای  البته در جمعیت .شودمشاهده می

ی بدین دو  داریمعند  اختلافدات  هانسبت یبرخ درنیز 

 روش وجود دارد.
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و  Bبا هار دو مادب بیاز    1/0پذیری ( در وراثتسببیغیرهای جایگاهبینی در مقابل تراکم نشانگری )اضافه نمودن صحت پی  :1شکل 

-دهندهنشاندر مدب و دومین عدد  های صفات کمیجایگاهاولین عدد درصد وجود  xاعداد روی محور .  کرنل بازتولید فضای هیلبرت

 2000اندازه جمعیات   2000فرد،  1000اندازه جمعیت  1000است.  شده اضافهاست که هر بار به مدب  سببیی درصد نشانگرهای غیر

 باشد.می موردنظرروی هر جعبه مربوط به میانگین گروه نقاط قرمز دهد. را نشان می فرد 4000اندازه جمعیت  4000فرد و 
Figure 1. The accuracy of prediction against marker density (addition of non-causal SNPs) for heritability 0.1 with 

both Base B and RKHS models. The numbers on the x-axis are the first percentage of the QTLs in the model and the 
second is the percentage of the non-causal SNPs added to the model each time. 1000 shows the population size of 
1000 people, 2000 population size shows 2000 people and 4000 population size show 4000 people. The red dots on 
each box correspond to the average of the desired group. 

 

 

هر دو مدل  با ۱/0پذیری ( در وراثتسببیغیر نشانگرهای بینی در مقابل تراکم نشانگری )ااافه نمودن: میانگین مربعات خطای پیش۲شکل 

ی دهندهدر مدل و دومین عدد نشان های صفات کمیجایگاهاولین عدد درصد جود  x. اعداد روی محور کرنل بازتولید فضای هیلبرتو  Bبیز

فدرد و   ۲000انددازه جمعیدت    2000فرد،  ۱000اندازه جمعیت  1000 است. شده ااافهاست که هر بار به مدل  سببیصد نشانگرهای غیردر

 باشد.می موردنظرروی هر جعبه مربو  به میانگین گروه  نقا  قرمزدهد. را نشان می فرد 4000اندازه جمعیت  4000
Figure 2. The mean square error of prediction against marker density (addition of non-causal SNPs) for heritability 
0.1 with both Base B and RKHS models. The numbers on the x-axis are the first percentage of the QTLs in the model 
and the second is the percentage of the non-causal SNPs added to the model each time. 1000 shows the population 
size of 1000 people, 2000 population size shows 2000 people and 4000 population size show 4000 people. The red 
dots on each box correspond to the average of the desired group. 

 

ت تولیدد شدیر،   صفا :پذیری متوسطصفات با وراثت

درصد چربی، اریب تبدیل غذایی، وزن ازشدیرگیری  

پدژوهش  پدذیری متوسدطی دارندد. در    و غیره وراثدت 

برای  ۲/0پذیری های ارزیابی در وراثتصحت حاار

 ۳ شدکل  در نشانگریای مختلف هتراکمو  هاتیجمع

در  گرددکه مشاهده می گونه هماناست  شده دادهنشان 

یش انددازه جمعیدت صدحت    این حالدت نیدز بدا افدزا    

و  ۱000هدای  یابد. اختلاف بدین جمعیدت  افزایش می

در حالیکده   (P<0.001) بدود  داریمعن شدت به 4000

 نبدوده  داریمعند  4000و  ۲000یا  ۲000و  ۱000بین 

 .است

شدود بدا افدزایش    مشاهده می 4همانطور که در شکل 

بیندی نیدز   اندازه جمعیت میانگین مربعات خطای پیش

-افزایش مدی  نشانگریو با افزایش تراکم  افتهی کاهش
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دار بیشترین اختلافات معنی پذیریوراثت نیدر ا یابد.

 کرنل بازتولید فضدای هیلبدرت  و  Bبین دو روش بیز 

هدا  است کده در همده نسدبت    4000در مورد جمعیت 

شدود.  داری بدین دو روش مشداهده مدی   اختلاف معنی

در برخدی  نیدز   ۲000و  ۱000هدای  البته در جمعیدت 

داری بدین دو روش وجدود   ها اختلافدات معندی  نسبت

 دارد.

 
و  Bدر هار دو مادب بیاز    /2پذیری ( در وراثتسببیهای غیربینی در مقابل تراکم نشانگری )اضافه نمودن جایگاه: صحت پی 3شکل 

-در مدب و دومین عادد نشاان   کمی های صفاتجایگاهاولین عدد درصد وجود  x. اعداد روی محور . 0کرنل بازتولید فضای هیلبرت

انادازه جمعیات    2000فرد،  1000اندازه جمعیت  1000است.  شده اضافهاست که هر بار به مدب  سببیی درصد نشانگرهای غیردهنده

 باشد.می موردنظردهد. خط تیره روی هر جعبه مربوط به میانگین گروه را نشان می فرد 4000اندازه جمعیت  4000 فرد و 2000
Figure 3. The accuracy of prediction against marker density (addition of non-causal SNPs) for heritability 0.2 with 
both Base B and RKHS models. The numbers on the x-axis are the first percentage of the QTLs in the model and the 

second is the percentage of the non-causal SNPs added to the model each time. 1000 shows the population size of 
1000 people, 2000 population size shows 2000 people and 4000 population size show 4000 people. The red dots on 
each box correspond to the average of the desired group. 
 

 
در هر دو  2/0پذیری ( در وراثتسببیبینی در مقابل تراکم نشانگری )اضافه نمودن نشانگرهای غیرمیانگین مربعات خطای پی : 4 کلش

در مدب و دومین عدد  های صفات کمیجایگاهاولین عدد درصد وجود  xاعداد روی محور . 0کرنل بازتولید فضای هیلبرتو  B مدب بیز

اندازه جمعیت  2000فرد،  1000اندازه جمعیت  1000است.  شده اضافهاست که هر بار به مدب  سببیگرهای غیری درصد نشاندهندهنشان

 باشد. می موردنظرروی هر جعبه مربوط به میانگین گروه  دهد. خط تیرهرا نشان می فرد 4000اندازه جمعیت  4000فرد و  2000

Figure 4. The mean square error of prediction against marker density (addition of non-causal SNPs) for heritability 
0.2 with both Base B and RKHS models. The numbers on the x-axis are the first percentage of the QTLs in the model 
and the second is the percentage of the non-causal SNPs added to the model each time. 1000 shows the population 
size of 1000 people, 2000 population size shows 2000 people and 4000 population size show 4000 people. The red 
dots on each box correspond to the average of the desired group. 

‌

وزن  صدفاتی از جملده   پذیری باا:: صفات با وراثت

، اریب تبدیل رشدد و  مرغ تخمتولد، وزن بلوغ، وزن 

هدای ارزیدابی   پذیری بالایی دارند. صحتغیره وراثت

ی هدا تدراکم  و هدا تیجمعبرای  5/0پذیری در وراثت

است. در  شده دادهنشان  5 شکل در نشانگریمختلف 

گردد که بدا افدزایش انددازه    این حالت نیز مشاهده می
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یابدد. ولدی ایدن روندد در     جمعیت صحت افزایش می

 یریپدذ وراثدت  بدا  صدفات  از کندتر ،صفات نیا مورد

بینی نیز برای میانگین مربعات خطای پیش .است کمتر

اسدت.  شدده  دادهنشدان   0پذیری در شدکل  این وراثت
 

 
و  Bر هار دو مادب بیاز   د /5پذیری ( در وراثتسببیهای غیربینی در مقابل تراکم نشانگری )اضافه نمودن جایگاهپی  صحت: 5 شکل

-دهندهدر مدب و دومین عدد نشان های صفات کمیجایگاهاولین عدد درصد وجود  xاعداد روی محور . 0کرنل بازتولید فضای هیلبرت

 2000اندازه جمعیات   2000فرد،  1000اندازه جمعیت  1000است.  شده اضافهاست که هر بار به مدب  سببیی درصد نشانگرهای غیر

 باشد.می موردنظرروی هر جعبه مربوط به میانگین گروه دهد. نقاط قرمز را نشان می فرد 4000اندازه جمعیت  4000فرد و 
Figure 5. The accuracy of prediction against marker density (addition of non-causal SNPs) for heritability 0.5 with 
both Base B and RKHS models. The numbers on the x-axis are the first percentage of the QTLs in the model and the 
second is the percentage of the non-causal SNPs added to the model each time. 1000 shows the population size of 
1000 people, 2000 population size shows 2000 people and 4000 population size show 4000 people. The red dots on 
each box correspond to the average of the desired group. 

 

 
در هر دو  5/0پذیری ( در وراثتسببیبینی در مقابل تراکم نشانگری )اضافه نمودن نشانگرهای غیر: میانگین مربعات خطای پی 6شکل 

در مادب و دوماین    های صفات کمای جایگاهاولین عدد درصد وجود  x. اعداد روی محور .کرنل بازتولید فضای هیلبرتو  B زمدب بی

انادازه   2000فرد،  1000اندازه جمعیت  1000است.  شده اضافهاست که هر بار به مدب  سببیی درصد نشانگرهای غیردهندهعدد نشان

-مای  موردنظرروی هر جعبه مربوط به میانگین گروه  قرمزنقاط دهد. را نشان می فرد 4000اندازه جمعیت  4000فرد و  2000جمعیت 

 باشد.
Figure 6: The mean square error of prediction against marker density (addition of non-causal SNPs) for heritability 
0.5 with both Base B and RKHS models. The numbers on the x-axis are the first percentage of the QTLs in the model 
and the second is the percentage of the non-causal SNPs added to the model each time. 1000 shows the population 
size of 1000 people, 2000 population size shows 2000 people and 4000 population size show 4000 people. The red 
dots on each box correspond to the average of the desired group. 

 

 Atefi گزارش کردند که برای  (۲0۱1) و همکاران

با افزایش جمعیدت   5/0و  ۳/0، ۱/0پذیری سه وراثت

نتدایج   بدرخلاف  .اسدت  افتهی شیافزاها صحت ارزیابی

صدحت   شیبرافدزا این مطالعه، گزارشات زیادی مبنی 
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و  Wang) استنشانگری با افزایش تراکم ها بینیپیش

و  Norman ؛۲0۱1و همکاران،  Zhang؛ ۲0۱1همکاران، 

 (.۲0۱1همکاران،  Hao؛ ۲0۱0همکاران، 

پذیری در کل با افزایش وراثت :پذیریافزای  وراثت

بیندی  ی در صحت پیشردایمعن شیافزادر این مطالعه 

ایش مطالعات زیادی وجود دارد که افدز است.  داده رخ

پدذیری را گدزارش   افدزایش وراثدت   جده یدرنتصحت 

 ؛۲000، و همکداران  Solberg؛ Calus ،۲000) اندنموده

Luan  ،؛ ۲001و همکددددددددددارانMeuwissen ،۲001؛ 

VanRaden  ،؛۲0۱۱و همکدددددددداران Foroutanifar  و

بددر طبددق   (.۲0۱1و همکدداران،  Xu؛ ۲0۱۲همکدداران، 

افددددزایش  ،(۲0۱0و همکدددداران ) Atefiمطالعددددات 

-ینیبشیپافزایشی مثبتی بر صحت  ریتأثی ریپذ راثتو

داشته است و بدا افدزایش انددازه جمعیدت مرجدع       ها

و همننین صحت  افتهی شیافزا 061به  0604صحت از 

تعدداد   ریتدأث غیرخطدی تحدت    صدورت  بده بیندی  پیش

در حقیقدت،   .هم قرار گرفت های صفات کمیجایگاه

ندی  بیپدذیری صدفت، صدحت پدیش    با افزایش وراثت

رود و رونددد هدای اصددلاحی ژنومیددک بدالا مددی  ارزش

کاهش صحت پف از چند نسل از برآورد در جمعیت 

 هددای کددم بیشددتر اسددت  پددذیریمرجددع در وراثددت 

(Mohammadi Chamachar  ،۲0۱5و همکددداران). 

 عنوان به کرنل بازتولید فضای هیلبرتاستفاده از روش 

یده صفات پینبینی در مطالعات زیادی برای مدل پیش

کده در مدورد    هرچندداشته است  یا العاده فوققابلیت 

 Bدر ایدن مطالعده روش بیدز    شدده  فیتعرسناریوهای 

 نتایج بهتری را داده است.

 
-دهندهنشان x.. اعداد روی محور کرنل بازتولید فضای هیلبرتو  Bزپذیری. در هر دو مدب بیبینی در مقابل وراثتصحت پی : 7شکل 

 فرد 4000اندازه جمعیت  4000فرد و  2000اندازه جمعیت  2000فرد،  1000اندازه جمعیت  1000 ای مختلف است.هپذیریی وراثت

 باشد.می موردنظردهد. نقاط قرمز روی هر جعبه مربوط به میانگین گروه را نشان می
Figure 7: The accuracy of predictions against heritability in both Base B and RKHS models. The numbers on the x-
axis represent different heritability. 1000 shows the population size of 1000 people, 2000 population size shows 2000 
people and 4000 population size show 4000 people. The red dots on each box correspond to the average of the 

desired group. 

 
. . اعاداد روی  کرنل بازتولید فضای هیلبارت و  Bزدر هر دو مدب بی پذیری.وراثتبینی در مقابل میانگین مربعات خطای پی  :8شکل 

اندازه  4000فرد و  2000اندازه جمعیت  2000فرد،  1000اندازه جمعیت  1000 های مختلف است.پذیریوراثت یدهندهنشان xمحور 

 باشد.می موردنظردهد. نقاط قرمز روی هر جعبه مربوط به میانگین گروه را نشان می فرد 4000 جمعیت
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Figure 8: The mean square error of prediction against heritability in both Base B and RKHS models. The numbers on 
the x-axis represent different heritability. 1000 shows the population size of 1000 people, 2000 population size shows 

2000 people and 4000 population size show 4000 people. The red dots on each box correspond to the average of the 
desired group. 

 

‌گیری‌کلینتیجه

 معماری ژنتیکی صفات شده انجامبا توجه به مطالعات 

پذیری و انددازه  و پارامترهای جمعیت از جمله وراثت

بینی صفات کمی بسزایی در صحت پیش ریتأثجمعیت 

در گدرو   جمعیدت  افزایش انددازه  این مطالعهدارد. در 

پایین های پذیریپذیری صفت بوده و در وراثتوراثت

. اسدت  افتهی شیافزاشدت بیشتری  با بینیصحت پیش

بده مددل آمداری     سدببی غیر هایواریانتااافه نمودن 

 طدور  بده  هدا  یند یبشیپد  صدحت  کداهش صحیح باعث 

 واردکدردن شدود بدا    توصیه میبنابراین ؛ ی شددار یمعن

در مددل   سدببی هدای  اطلاعات بیولوژی مانند واریانت

خنثی  تک نوکلئوتیدی هایچندشکلیآماری و حذف 

 شدود  دادهبینی بهبود ی صحت پیشییژنوتااز ماتریف 

 Bزیروش ب مختلف یهایریپذوراثت در کهنیا امن

در  لبرتیه یفضا دیکرنل بازتولاز روش  یبهتر جینتا

 ها دارد.ینیبشیپ
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