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Background and objective:  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 
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 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 
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 کلیدی: واژه

 چندشکلی تک نوکلئوتیدی

 جایگاه صفات کمی

کرنل بازتولید فضای هیلبرت 

 Bو بیز

 

گذارند شامل تعداد بینی ژنومی تاثیر میهایی که بر صحت پیشرین سازهمهمت سابقه و هدف:

باشند که هر یک پذیری و معماری ژنتیکی مینشانگرها، روش آماری، فراوانی آلل نادر، وراثت

اثرر اارافه کرردن    هدف از این پژوهش، بررسی  ای اثراتشان متفاوت است.تحت شرایط ویژه

نثی )غیرسببی( به مدل آمراری برر صرحت ارزیرابی ارزش     خ تک نوکلئوتیدی هایچندشکلی

 های ژنتیکی مختلف بوده است. های مختلف جمعیت و معماریبا درنظر گرفتن سازه اصلاحی
 

سرازی  مورگان شربیه سانتی ۱00کروموزوم به طول  ۱0این پژوهش تعداد  در ها:‌مواد و روش

کلئوتیدی دو آللری در نظرر گرفتره    شکلی تک نو‌نشانگر چند ۱000شده و روی هر کروموزوم 

شده که به صورت تصادفی در طول ژنوم پراکنده شدند. در این پژوهش، واریانس فنوتیپی یک 

 ۵/0و  ۲/0، ۱/0پذیری کم، متوسط و بالا به ترتیب ها بر طبق صفات با وراثتپذیریو وراثت

فرد مورد  ۴000و  ۲000، ۱000های با اندازه سازی، جمعیتدر نظر گرفته شدند. در این شبیه

کرومروزوم پراکنرده شرد.     ۱0جایگراه صرفت کمری روی     ۱00استفاده قرار گرفرت و تعرداد   

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 جایگاه‌عنیی سناریوها و با هر دو روش اختلاف مدر همه ها:‌یافته

های تک نوکلئوتیدی غیرسببی صفات کمی به تنهایی و همراه با درصدهای مختلف چندشکلی

داری نیرز برین درصردهای پرایین     در مدل مشاهده شد. البته در هر دو روش اختلافات معنری 
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درصرد   ۱0زمانی کره   نشانگرهای خنثی و درصدهای بالا مشاهده شد. در بیشتر سناریوها مثلا

 ۲0ها صحت بالاتری دارند نسبت به زمانی که بینینشانگرهای خنثی در مدل وجود دارند، پیش

شوند. با افزایش درصد از نشانگرهای خنثی وارد مدل می ۱00درصد و  60درصد،  ۴0درصد، 

ر هرای ژنرومی افرزایش یافرت. د    بینری پذیری و تعداد افراد جمعیت مرجع صحت پیشوراثت

بینی با افزایش جمعیت مرجع بیشتر برود.  های پایین، درصد افزایش صحت پیشپذیریوراثت

-به جز چند مورد، در زمان قرار دادن جایگاه Bمیانگین صحت ارزیابی با استفاده از روش بیز 

داری دربیشرتر  های مختلف نشانگرهای خنثی به طور معنیهای صفات کمی در مدل و نسبت

روش کرنل بازتولید فضای هیلبرت بیشتر بود. به طور کلی در هر دو روش، بهترین سناریوها از 

پرذیری و انردازه جمعیرت و فقرط وارد کرردن      ها در زمان استفاده از بالاترین وراثتبینیپیش

 ها رخ داد. های صفات کمی در مدلجایگاه
 

های و وارد کردن آنها در ارزیابی های سببیجایگاه ها، شناساییبا توجه به این یافته گیری: نتیجه

گرردد و همننرین   مری  پیر ژنوت نییتع یهانهیهز 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
 

اسرتفاده از   ریتراث (. ۱۴0۵. )محمرود  ،رودبرار  یریر ام ؛محسن ،زاده‌یقل ؛رستم ،یآرپناه یللهعبدا ؛وبیا ،یفرهاد ؛معصومه صالح، استناد:

 ینر بی‌شیمختلرف برر صرحت پر     یکر یژنت یهرا  یو معمرار  یسربب  های‌گاهیبه همراه جا یخنث یسطوح مختلف نشانگرها

 (،  ۱)۱۴، پژوهش در نشخوارکنندگان. یاهل یدر دام ها یژنوم یاصلاح های‌ارزش
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‌مقدمه

 یانتخاب بر پایره  بینی وپیش بینی ژنومی یعنیپیش 

نشانگرهای مولکرولی برا یرا بردون      اطلاعات حاصل از

سرودآوری را برا افرزایش     ،استفاده از اطلاعرات شرجره  

کاهش فاصله نسرلی، کراهش   اشی از پیشرفت ژنتیکی ن

دهرد  ها و افزایش صحت انتخراب، افرزایش مری   هزینه

(Meuwissen  ،۲00۱و همکاران.) 

، دام و ارزیابی ژنومی صفات پینیده در کشراورزی  

های مختلف خطی، غیرر خطری   انسان با استفاده از مدل

اطلاعرات   های یادگیری ماشرین برا اسرتفاده از   ‌و روش

برره عنرروان متایرهررای  ۱وتیرردیچندشررکلی تررک نوکلئ

هرای صرفات   جایگاه. از گیردصورت میکننده ‌بینی پیش

برای بره دسرت آوردن یرک اثرر     در مدل توان می کمی

های ژنتیکری در  نشانگر ژنتیکی افزایشی که اثر تجمعی

دهرد، اسرتفاده کررد.    های صفت را به دست میفنوتیپ

توانرد  می های صفات کمیجایگاه مختلف خصوصیات

ی بینی و قدرت تشرخی  مجموعره  ی توانایی پیشرو

 ،های مختلف تراثیر بگرذارد  با استفاده از مدلنشانگری 

از جملرره نسرربت واریررانس کررل ژنتیکرری کرره توسررط   

 ،شرود مرورد نظرر توجیره مری     های صفات کمیجایگاه

هرای  جایگراه ی کره در ناحیره   ۲سرببی تعداد نواحی غیر

هرای  یگاهجامعماری ژنتیکی و  وجود دارد صفات کمی

ه برر سررببیهررای )ماننررد اینکرره واریانررت صررفات کمرری

روی ژنروم قررار    ۳شرده بنردی صورت پراکنده یا دسرته 

دارند(. علاوه بر این، مردل ممکرن اسرت تحرت تراثیر      

پرذیری  ویژه یا جمعیت ماننرد وراثرت  -صفت هایسازه

قابرل دسرترب بررای آزمرون     صفت و تعداد مشاهدات 

 (.۲0۱6ان، و همکار Sarup)گیرد نیز قرار 

 هرایی سرازه دیگری نیز مهمتررین   یبر طبق مطالعه 

شرامل تعرداد    ،گذارنرد بینی تاثیر مری که بر صحت پیش

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

، ۴، روش آمررراری، فراوانررری آلرررل نرررادر  نشرررانگرها

باشند کره هرر یرک    پذیری و معماری ژنتیکی می وراثت

بررای   .ای اثراتشران متفراوت اسرت   تحت شرایط ویرژه 

های کمی قررار  تحت تاثیر ژندر مورد صفاتی که  ،مثال

باعرث کراهش صرحت    نشرانگرها  دارند افزایش تعداد 

بینری  بهتررین پریش  یرا مرثلا روش    .گردد و بالعکسمی

هرای بیرز در   در مقایسه برا روش  ۵نااریب خطی ژنومی

پرذیری کرم بهترر عمرل کررده و      مورد صفات با وراثت

دهد و همننرین روش  های بالاتری به دست میصحت

کمتر تحت تراثیر  بینی نااریب خطی ژنومی شبهترین پی

در حالیکره روش   ،گیردقرار می فراوانی آلل نادرمیزان 

 نیررز بسرریار کررمهررای آلررل نررادر فراوانرریبیزلاسررو در 

و همکراران،   Zhang) دهرد های بسیار کمی مری ‌صحت

۲0۱9.) 

یک توزیع پیشین را برای توزیرع   6های بیزینروش 

و توزیرع دیگرری را    هرای صرفات کمری   جایگاهاثرات 

گیرنرد.  در نظر می های صفات کمیجایگاهبرای تعداد 

برای بسریاری از   های صفات کمیجایگاهتوزیع اثرات 

و  Meuwissen)صرررفات کمررری نامشرررخ  اسرررت  

ولری در بسریاری از مطالعرات نشران     ( ۲00۱همکاران، 

داده شده است که در نظر گرفتن توزیع گاما نسبت بره  

دهرد  ی برالاتری بره دسرت مری    هاتوزیع نرمال صحت

(Goddard ،۲009.) 

برر انتخراب    هرا سرازه هرا و  اینکه چگونه این روش 

هنوز کراملا مشرخ  نیسرت و     ،گذاردژنومی تاثیر می

یک عدم اطمینان را در انتخراب روش بررای جمعیرت    

به هر حرال فرر     .شودیا صفت خاصی را موجب می

ژنرومی   های ارزیابیکاربرد نسبی روشکه بر این است 

به ساختار ژنومی جمعیت و همننین معمراری ژنتیکری   

هدف اصرلی ایرن مطالعره     ،بنابراین .صفت بستگی دارد

برر صرحت    سرببی تاثیر سطوح متفاوت نشانگرهای غیر

                                                           
4 Minor allele frequency (MAF) 
5 Genomic best linear unbiased prediction (GBLUP) 
6 Bayesian methods  



 1‌،1405،‌شماره‌14پژوهش‌در‌نشخوارکنندگان،‌دوره‌

 

کرنرل بازتولیرد    و Bبیز  روش دو با های ژنومیارزیابی

پررذیری و انرردازه  تحررت وراثررت  ۱فضررای هیلبرررت 

مودن و خارج نمرودن  وارد ن. بودمختلف های  جمعیت

در  های صفات کمری جایگاهمانند  یکیولوژیاطلاعات ب

 یناپرارامتر  یهرا با اسرتفاده از مردل   ینبیشیپ هایمدل

 نیر است که در ا ینیراهکار نوکرنلی،  یهامانند روش

 .گرفتقرار  یمورد بررس پژوهش

 

‌ها‌مواد‌و‌روش

سرازی جمعیرت برا    شربیه  :جمعیت و ژنوم سازیشبیه

 QMSim 1.10,2013از نررررررم افرررررزار اسررررتفاده 

(Sargolzaei  وSchenkel ،۲009)  انجام شده که در

 حیوان به عنروان جمعیرت پایره و بره     ۱000تعداد ابتدا 

و  ۲عردم تعرادل لینکراژ   ایجاد سطوح مناسربی از  منظور 

سازی شرد کره   شبیهرانش -همننین ایجاد تعادل جهش

 یژنتیکر  ۳این ساختار جمعیتری از طریرق یرک گلوگراه    

 ۱8مردت   راب رسریده و بره   ۱00 بره  نسل 80پس از 

ریق آمیزش تصادفی تداوم یافت و طری یرک   نسل از ط

در نسرل  نهایرت   راب افزایش یافتره و در  ۵00نسل به 

از  ،نسرل آخرر  . دراست راب افزایش یافته ۵۵0به  ۱00

راب از  ۵۱0و  راب به عنوان جنس نرر  ۴0راب،  ۵۵0

تصرادفی در نظرر   هرای  برای ادامره آمیرزش   جنس ماده

نسل دیگرر آمیرزش تصرادفی بره منظرور       ۵ گرفته شد.

کره بررای شربیه     ایجاد جمعیت ثانویه صرورت گرفرت  

 ۱0مراده و   ۱00، فرردی  ۱000 با اندازه سازی جمعیت

 مرجرع  فرزند برای هرر مراده ، بررای جمعیرت     ۲نر با 

فرزنرد بررای هرر     ۲نر با  ۲0ماده و  ۲00، فردی ۲000

 ۴0مرراده و  ۴00، فررردی ۴000مرراده و برررای جمعیررت 

فرزند برای هر مراده  در هرر نسرل شربیه      ۲راب نر با 

ترا   ۱۵/0به  در نهایت میزان نامتعادلی لینکاژ سازی شد.

‌رسید. نشانگرهابین جفت  ۳/0

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

ای کروموزوم به عنروان نمونره   ۱0در این مطالعه تعداد 

مورگران طرول   سرانتی  ۱00از ژنوم گراو کره هرر یرک     

ازی شد. به دلیل کاهش زمان محاسرباتی  سشبیه ،داشتند

روی هرر   این تعرداد کرومروزوم در نظرر گرفتره شرد.     

 چندشکلی ترک نوکلئوتیردی  نشانگر  ۱000کروموزوم 

که به صرورت تصرادفی در    هدو آللی در نظر گرفته شد

در ایرن مطالعره واریرانس     طول ژنروم پراکنرده شردند.   

-سه صفت برا رواثرت   و یک درنظر گرفته شدهفنوتیپی 

 (۵0/0) بررالا و (۲0/0) متوسررط ،(۱0/0) کررمپررذیری 

-در ایرن شربیه   نشرانگر نرخ جهرش   .شدند سازیشبیه

   ه است.در نظر گرفته شد ۵/۲×۱0-۵سازی 

خروجری فایرل    :های صفات کمیجایگاهشبیه سازی 

ی  نسرخه   Rبره برنامره   QMSimژنوتیرپ حاصرل از   

 نشرانگرهای موجرود   ممنتقل شد و از برین تمرا   3.5.2

برا اسرتفاده از توزیرع     چندشکلی تک نوکلئوتیدی ۱00

 انحرراف  و صرفر  میانگین با اثراتی و شد انتخاب نرمال

بره آنهرا اختصرا     ( k برر  بخرش  پذیریوراثت) معیار

 .داده شد

 
هرای صرفات   جایگاه واریانس جمع حاصل k اریب 

 است. نظر مورد کمی

دو  هرای صرفات کمری   جایگاه ۱0تعداد  در نهایت 

ه صرورت تصرادفی برر روی هرر کرومروزوم      آللی که ب

برا جمرع   هرا  فنوتیپ. سازی شدشبیه ،قرار گرفته بودند

فرد به علاوه مقردار  هر  های صفات کمیجایگاهاثرات 

مانررده کرره از توزیررع نرمررال بررا میررانگین صررفر و  ‌برراقی

تمرامی  گردیرد.   واریانس یک شبیه سازی شد؛ محاسبه

ل آخررر در نسرر ۵از  بررار تکرررار شرردند. ۱0 سررناریوها

( بره عنروان   ۱0۴ترا   ۱0۱جمعیت ثانویه چهرار نسرل )  

( به عنروان گرروه تاییرد    ۱0۵) گروه مرجع و نسل آخر

 انتخاب شدند.  
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 :هاای اصاا  ی ارزشبیناای آناالی  آماااری و پای   

 سرببی هرای  جایگراه تنهایی با استفاده از ابتدا به آنالیزها 

برا   سرپس  انجرام گرفتره و   های صفات کمری جایگاهیا 

درصرد   ۱00و  60، ۴0، ۲0، ۱0فه کردن به ترتیرب  ااا

مرورد  خنثی به مدل  تک نوکلئوتیدی هایچندشکلیاز 

دو حالرت دیگرر یکری برا حرذف       .بررسی قرار گرفتند

از مدل و یکی با حرذف   های صفات کمیجایگاهکامل 

در شررایطی کره    هرای صرفات کمری   جایگاهدرصد  ۵0

مردل  خنثری در   ترک نوکلئوتیردی   هایچندشکلیهمه 

. نهایترا  تراثیر وارد کرردن    ه اسرت انجرام شرد  نیز بودند 

اسرتفاده از بررآورد    به مدل آمراری برا   ااافیاطلاعات 

در برین سرناریوها برا    بینی توانایی پیشپذیری و وراثت

 هم مقایسه شدند.

و همکراران،   Sarup) برود مدل آماری به صورت زیرر  

۲0۱6) 

 
ی هبررردار مقررادیر ژنررومیکی مربررو  برره همرر    gکرره 

 ژنتیکی است.نشانگرهای 

و خنثری(   سرببی ) هرا جایگراه در زمان استفاده از هر دو 

 شود.مدل آماری به صورت زیر تعریف می

 
میرانگین کرل،    µشده، های تصحیحبردار فنوتیپ که 

Z   ماتریس طرحی که مشاهدات را به اثرات نشرانگرها

یح داده شده بردار مقادیر ژنومیکی توا fدهد، ربط می

برردار مقرادیر    rاسرت،   سرببی ژنتیکری  هرای  جایگراه با 

نشرانگرهای  ژنومیکی مربرو  بره   های اصلاحی  ارزش

برررردار  eمانرررده اسرررت و   ژنتیکررری گرررروه بررراقی  

 هاست. مانده باقی

کره اطلاعراتی    خشی از نشرانگرها ب Bدر روش بیز  

-مری  آورنرد در مردل قررار   در مورد فنوتیپ فراهم مری 

معایب فرمرولی، تقریبرا  قابرل قبرولترین      معلیرغ گیرند.

باشد. ترکیبی از توزیرع پیشرین نرمرال برا     رایج می مدل

 بررای اثررات نشرانگری    واریرانس   میانگین صفر و

شود که توزیع صرفر و  فر  می 

 ونسربت   به () پارامترهای کای مربع وارون با

  :شوددر نظر گرفته می هارای واریانسب 

 
 

-گیرری و نمونره  Rافرزار  این مدل با استفاده از نررم  

 ۲0000 گیربس  گیرری  نمونه زنجیره طول با گیبس های

 فاصررله و ۵000 گیررری قلررق تکرارهررای تعررداد تکرررار،

   انجام شده است. ۵ گیری نمونه

 Gianola ( ۲006و همکررراران ) یرررک روش نیمررره

را در  کرنرل بازتولیرد فضرای هیلبررت    امتری به نام پار

 ارزیابی ژنومی به عنروان جرایگزینی بررای رگرسریون    

ایرن   انتظرار  کردند. پیشنهاد نوکلئوتیدیچندشکلی تک 

هرا بررای گررفتن الگوهرای تعامرل      بود کره ایرن روش  

پینیده که ممکن است پاسخ دادن به آنها درمدل هرای  

 .(Goddard ،۲009) خطی دشوار است مناسبتر باشرند 

از ایرن روش اسرتفاده گردیرد کره     در پژوهش حاارر  

 BGLRبرای اجررای ایرن مردل از بسرته نررم افرزاری       

 (.de los Campos ،۲0۱۴و  Perez) شودمیاستفاده 

های آماری مشابه با رویکررد  در رویکرد بیزی مدل 

REML بررا ایررن تفرراوت کرره اثرررات تصررادفی  هسررتند

ماتریس خویشاوندی کرنرل   ژنتیکی افزایشی، از ارب

کرنررل مرردل . در شرروندمرریحاصررل  α( در Kخطرری )

 n×nیرک مراتریس کرنرل     K ،بازتولید فضای هیلبررت 

چندشرکلی ترک   بوده که به وسریله متایرهرای پیوسرته    

K~ XXنمایه شده اسرت و   نوکلئوتیدی
T    بروده کره در

ترررک  هرررایچندشرررکلی: مررراتریس ژنوتیرررپ X آن

مرکررزی شررده و  X از مرراتریس Kاسررت.  نوکلئوتیرردی

 VanRadenاستاندارد بدست آمد، سپس طبق پیشرنهاد  

( بررررر تعررررداد ۲0۱0و همکرررراران ) Yang( و ۲008)

برردار   αاست. تقسیم شده  چندشکلی تک نوکلئوتیدی
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اسرت   کرنل بازتولید فضای هیلبرتارایب رگرسیون 

 کند:مینمایی را به صورت زیر حداکثر که تابع درست

l(α|λ)= (y-Kα)′ (y-Kα) + λα′Kα 

  

α~N(0,K-1σ2 در رابطه بالا 
g) ،σ2

g  واریانس ژنومی :

: یرک  λافزایشی توجیره شرده بره وسریله نشرانگرها و      

هرای ژنتیکری   فاکتور تنظیم کننده اسرت. مقرادیر ارزش  

آیرد. در روش  ، بدسرت مری  g= Kαافزایشی از رابطره  

 m×mابعاد معادلات از  کرنل بازتولید فضای هیلبرت

به تعرداد   چندشکلی تک نوکلئوتیدیهزار  یعنی صدها

n×n     یابرد.  یعنی برابر با تعرداد مشراهدات کراهش مری 

 بررآورد  بررای  بیرزی  روش از همانطور کره گفتره شرد   

 تکنیرررک از اسررتفاده  برررا ژنررومی  واریرررانس اجررزای 

کرنل بازتولیرد فضرای   و مدل آماری  گیبس گیری نمونه

 حاارر،  پرژوهش  استفاده شد. در Rدر محیط  هیلبرت

 تعرداد  تکررار،  ۲0000 گیربس  گیری نمونه زنجیره طول

 در ۵ گیرری  نمونره  فاصله و ۵000 گیری قلق تکرارهای

 .  شد گرفته نظر

 

‌معیارهای‌ارزیابی

بینری سرناریوها از دو معیرار    برای بررسی توانایی پریش 

ارزش )میانگین مربعات خطا( برین   MSEهمبستگی و 

شرد کره هرر    اسرتفاده  شرده  بینیپیشو واقعی  اصلاحی

 کدام به صورت زیر محاسبه گردید:

 
-کوواریانس بین اثرات افزایشی و فنوتیرپ پریش   

انحراف معیار اثررات افزایشری و    بینی شده است و 

بینی شرده اسرت کره در    انحراف معیار فنوتیپ پیش 

 .باشدشده میبینیاینجا معادل ارزش اصلاحی پیش

 
بینری شرده   فنوتیپ پریش  اثرات افزایشی واقعی و  

 باشد.می

در ایرن   :بینای‌هاای‌پایش‌‌مقایسه‌میانگین‌صحت

هرای ارزیرابی از   مطالعه برای مقایسره میرانگین صرحت   

روش توکی استفاده شده است. برای انجرام ایرن روش   

 دید. استفاده گر Rافزار در نرم Agricolaاز پکیج 

 

‌نتایج‌و‌بحث

بررای صرفات    ارزش اصرلاحی بینری  صحت پریش  

ها، اندازه های جمعیرت و ترراکم   پذیریکمی در وراثت

آورده  7و  ۵، ۳، ۱ای هررپررلاتدر  نشررانگری مختلررف

هرا  جمعیرت -پذیری‌ی وراثتدر همهتقریبا  شده است.

بره تنهرایی    های صفات کمیجایگاهبین در نظر گرفتن 

 های صرفات کمری  جایگاهر گرفتن درصد( و در نظ 0)

تررک  هررایچندشررکلیهمررراه بررا درصرردهای مختلررف 

داری در ‌تفراوت معنری    در مردل  سببیغیر نوکلئوتیدی

دهنده ایرن اسرت   که نشان داشتصحت ارزیابی وجود 

 سرببی  تک نوکلئوتیردی  هایچندشکلیکه فقط وجود 

بینی فنوتیپ یا ارزش اصرلاحی در جمعیرت   برای پیش

ست و بالاترین صحت ارزیابی را به دسرت  تایید کافی ا

دلیل باشد که هر چره برار    تواند به ایناین میدهد. می

مردل سرختتر بررازش     ،شرود ااافی به مدل تحمیل می

انتظرار  بنابراین و  یابدو پینیدگی مدل افزایش می شده

باعرث دور شردن    برار اارافی  بر ایرن اسرت کره ایرن     

این کراهش صرحت   ها از مقدار واقعی و بنرابر بینی پیش

مطالعرات زیرادی ایرن نتیجره را تاییرد       د.بینی گردپیش

متایرهررای ااررافی کرره انررد کرره ااررافه نمررودن  کرررده

بره مردل باعرث کراهش     اطلاعات یا اثر خاصی ندارند 

و  Amiri Roudbarگررردد )صررحت ارزیررابی مرری  

 (.۲0۱6و همکاران،  Sarup؛ ۲0۲0همکاران، 

هررای جایگراه برا اسرتناد بره مطالعرات قبلری تعرداد        

در همه سناریوها یکسران در نظرر گرفتره     صفات کمی

البتره  هرا متفراوت برود.    شده و تنها توزیع اثرات بین آن

در ااافه کردن نشرانگرهای خنثری بره مردل یرک برار       

به طرور کلری از مردل حرذف      های صفات کمیجایگاه
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ها همراه با نشانگرهای خنثری  شد و یک بار نیمی از آن

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

صرحت   ،در مدل برود  های صفات کمیجایگاهکه همه 

 ،بنرابر مطالعرات انجرام شرده    ارزیابی کاهش یافته برود.  

و  کمری  کنترل کننده صرفات های جایگاهتعداد افزایش 

هرا تراثیری برر صرحت     همننین تفاوت توزیع آثرار آن 

-Gorganiو  Atashi) هررای ژنررومیکی نرردارد  ارزیررابی

Firoozjah ،۲0۱۵ ؛Mahmoudi  ،؛۲0۵و همکرررررراران 

Foroutanifar ،۲0۱6) .    البته نظراتی مخرالف ایرن هرم

 که داده شدنشان بر خلاف مطالعات قبلی  .وجود دارد

صرحت   هرای صرفات کمری   جایگراه با افرزایش تعرداد   

-افزایش یافته و میزان این افرزایش بسرتگی بره وراثرت    

 (.۲0۱۲ران، و همکا Naderi) پذیری صفت دارد

بره   های صرفات کمری  جایگاهشد  بیانهمانطور که  

دو صورت برزر  اثرر و کوچرک اثرر در نظرر گرفتره       

 ۳0هرای صرفات کمری   جایگراه درصرد  دو یعنی  .شدند

طبرق مطالعرات    رصد واریرانس را کنتررل کردنرد کره    د

پیشین اثر مثبتی را بر افزایش صحت ایفرا کررده اسرت.    

( نشان داد که زمرانی  ۲0۱0و همکاران ) Costerمطالعه 

درصرد   90، هرای صرفات کمری   جایگراه درصد  ۱0که 

 Bکردنرد برا روش بیرز    واریانس صرفت را کنتررل مری   

هرای  جایگراه نسبت به حالت واریرانس یکسران بررای    

ها به دسرت  بینیصحت بالاتری برای پیش صفات کمی

در  هرای صرفات کمری   جایگراه آمد. البته تعداد محدود 

هرا  بینیتاثیر مثبتی بر صحت پیش ،سازیمطالعات شبیه

و  Solberg؛ 2008و همکاران،   Calus) داشته است

 (. Meuwissen  2009 ؛2008همکران،  
بسیاری از صرفات کمری    :پذیری کمصفات با وراثت

از جملررره صرررفات تولیررردمثلی،  هرررای اهلررری در دام

پرذیری پرایینی دارنرد. در ایرن مطالعره صرحت        وراثت

و در سه جمعیرت مرورد    ۱/0یری پذارزیابی در وراثت

در  نشررانگریهررای مختلرف ترراکم    بررسری در نسربت  

نشان داده شده است. میرانگین   ۱ شکل بهمربو   پلات

صحت با افزایش جمعیت افزایش یافتره و برا افرزایش    

چنین همرانطور کره    یابد. همکاهش می نشانگریتراکم 

با افزایش انردازه جمعیرت    ،شودمشاهده می ۲در شکل 

بینری کراهش یافتره و برا     انگین مربعات خطای پریش می

 یابد.افزایش می نشانگریافزایش تراکم 

پذیری، عردم   بنابر گزارشات پیشین علاوه بر وراثت 

تعادل بین نشانگرها، رابطه خویشاوندی برین جمعیرت   

مرجع و تایید و همننین تعداد افراد مرورد مطالعره برر    

و  Foroutanifar) ها تاثیر گذار هستندبینیصحت پیش

پرذیری  . در مرورد صرفاتی برا وراثرت    (۲0۱۲همکاران، 

افزایش انردازه جمعیرت موجرب افرزایش صرحت       ،کم

داری بررین . در واقررع اخرتلاف معنری  شرود مری ارزیرابی  

 ۲000و  ۱000و همننرررین  ۴000و  ۱000جمعیرررت 

درصررد افررزایش صررحت در (. P<0.001) وجررود دارد

فرزایش جمعیرت   پذیری کرم برا ا  مورد صفات با وراثت

پررذیری متوسررط و بسرریار بیشررتر از صررفات بررا وراثررت

بیشررترین اختلافررات  پررذیریوراثررتایررن  در بالاسررت.

کرنرل بازتولیرد فضرای    و  Bبیز دار بین دو روش  معنی

اسرت کره در همره     ۴000در مرورد جمعیرت    هیلبررت 

ها به جز حالتی که درصد نشانگرهای خنثری در  نسبت

ی برین دو روش  داریمعنر اخرتلاف   ،مدل صرفر اسرت  

 ۲000و  ۱000هرای  البته در جمعیرت  .شودمشاهده می

ی برین دو  داریمعنر  اختلافرات  هرا نسبت یبرخ درنیز 

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

-نشاان در مادی و دوماین عادد     های صفات کمیجایگاهاولین عدد درصد وجود   xاعداد روی محور .  کرنل بازتولید فضای هیلبرت

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

 باشد.روی هر جعبه مربوط به میانگین گروه مورد نظر مینقاط قرم  دهد. را نشان می فرد 4000اندازه جمعیت   4000فرد و  2000
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 shows 4000 people. The red dots on 

each box correspond to the average of the desired group. 
 

 

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

-دهندهدر مدل و دومین عدد نشان های صفات کمیجایگاهاولین عدد درصد جود   x . اعداد روی محورکرنل بازتولید فضای هیلبرتو  Bبیز

فرد و  ۲000اندازه جمعیت   2000فرد،  ۱000اندازه جمعیت  1000 است که هر بار به مدل ااافه شده است. سببیی درصد نشانگرهای غیر

 باشد.ه مربو  به میانگین گروه مورد نظر میروی هر جعب نقا  قرمزدهد. را نشان می فرد ۴000اندازه 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 shows 4000 people. The red 

dots on each box correspond to the average of the desired group. 

 

صرفات تولیرد شریر،     :پذیری متوسطصفات با وراثت

درصد چربی، اریب تبدیل غرذایی، وزن ازشریرگیری   

پررژوهش پررذیری متوسررطی دارنررد. در و غیررره وراثررت

بررای   ۲/0پرذیری  های ارزیابی در وراثتصحت حاار

 ۳ شرکل  در رینشرانگ ای مختلف هتراکمو  هاتیجمع

در  گرددنشان داده شده است همانگونه که مشاهده می

ایرن حالررت نیررز بررا افررزایش انرردازه جمعیررت صررحت  

و  ۱000هرای  یابرد. اخرتلاف برین جمعیرت    افزایش می

در حالیکره   (P<0.001) برود  داریمعن شدتبه  ۴000

 نبرروده داریمعنرر ۴000و  ۲000یررا  ۲000و  ۱000بررین 

   .است

شرود برا افرزایش    مشاهده مری   ۴کل همانطور که در ش

بینری نیرز   اندازه جمعیت میانگین مربعات خطرای پریش  

-افرزایش مری   نشانگریکاهش یافته و با افزایش تراکم 
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دار بیشترین اختلافرات معنری   پذیریدراین وراثت یابد.

 کرنل بازتولیرد فضرای هیلبررت   و  Bبین دو روش بیز 

هرا  اسرت کره در همره نسربت     ۴000در مورد جمعیت 

شرود.  داری برین دو روش مشراهده مری   اختلاف معنری 

نیررز در برخرری  ۲000و  ۱000هررای البترره در جمعیررت

داری برین دو روش وجرود   هرا اختلافرات معنری   نسبت

 دارد.

 
و  Bدر هار دو مادی بیا     /2پاذیری  ( در وراثتسببیهای غیربینی در مقابل تراکم نشانگری )اضافه نمودن جایگاه: صحت پی 3شکل 

-در مدی و دومین عادد نشاان   های صفات کمیجایگاهاولین عدد درصد وجود   x. اعداد روی محور . 0رنل بازتولید فضای هیلبرتک

انادازه جمعیات     2000فارد،   1000اندازه جمعیت  1000است که هر بار به مدی اضافه شده است.  سببیی درصد نشانگرهای غیردهنده

 باشد.دهد. خط تیره روی هر جعبه مربوط به میانگین گروه مورد نظر میرا 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 shows 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 شکل

در مدی و دومین عدد  های صفات کمیجایگاهاولین عدد درصد وجود  xر اعداد روی محو. 0کرنل بازتولید فضای هیلبرتو  B مدی بی 

اندازه جمعیت  2000فرد،  1000اندازه جمعیت  1000است که هر بار به مدی اضافه شده است.  سببیی درصد نشانگرهای غیردهندهنشان

 باشد. ربوط به میانگین گروه مورد نظر میروی هر جعبه م 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 shows 4000 people. The red 

dots on each box correspond to the average of the desired group. 

‌

صرفاتی از جملره وزن    پاذیری باا :  صفات با وراثت

تولد، وزن بلوغ، وزن تخم مرغ، اریب تبدیل رشرد و  

هرای ارزیرابی   پذیری بالایی دارند. صرحت غیره وراثت

ی هرا ترراکم  و هرا تیر جمعبررای   ۵/0پذیری در وراثت

ن داده شده اسرت. در  نشا ۵ شکل در نشانگریمختلف 

گردد کره برا افرزایش انردازه     این حالت نیز مشاهده می
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یابرد. ولری ایرن رونرد در     جمعیت صحت افزایش مری 

 یریپرذ وراثرت  برا  صرفات  از کنردتر  ،صفات نیا مورد

بینی نیز بررای  میانگین مربعات خطای پیش .است کمتر

نشران داده شرده اسرت.    6پذیری در شرکل  این وراثت
 

 
و  Bدر هار دو مادی بیا     /5پاذیری  ( در وراثتسببیهای غیربینی در مقابل تراکم نشانگری )اضافه نمودن جایگاهپی  حتص: 5 شکل

-در مادی و دوماین عادد نشاان     های صفات کمیجایگاهاولین عدد درصد وجود   xاعداد روی محور . 0کرنل بازتولید فضای هیلبرت

انادازه جمعیات    2000فارد،   1000اندازه جمعیات   1000بار به مدی اضافه شده است.  است که هر سببیی درصد نشانگرهای غیردهنده

 باشد.روی هر جعبه مربوط به میانگین گروه مورد نظر میدهد. نقاط قرم  را نشان می فرد 4000اندازه جمعیت  4000فرد و  2000
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 shows 4000 people. The red dots on 

each box correspond to the average of the desired group. 

 

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

در مادی و دوماین    های صفات کمیجایگاهاولین عدد درصد وجود   x. اعداد روی محور . کرنل بازتولید فضای هیلبرتو  B  مدی بی

انادازه   2000فارد،   1000معیت اندازه ج 1000است که هر بار به مدی اضافه شده است.  سببیی درصد نشانگرهای غیردهندهعدد نشان

-روی هر جعبه مربوط به میانگین گروه مورد نظار مای   نقاط قرم 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 shows 4000 people. The red 

dots on each box correspond to the average of the desired group. 
 

 Atefi گزارش کردند که بررای   (۲0۱9) و همکاران

برا افرزایش جمعیرت     ۵/0و  ۳/0، ۱/0پذیری سه وراثت

بر خرلاف نترایج    .ها افزایش یافته استابیصحت ارزی

این مطالعه، گزارشات زیادی مبنی بر افرزایش صرحت   
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و  Wang ) اسرت نشانگری ها با افزایش تراکم بینیپیش

و  Norman ؛۲0۱7و همکراران،   Zhang؛ ۲0۱7همکاران، 

 (.۲0۱9همکاران،  Hao؛ ۲0۱8همکاران، 

پرذیری  در کل با افزایش وراثت :پذیریاف ای  وراثت

بینری  ی در صحت پریش ردایمعن شیافزادر این مطالعه 

مطالعات زیادی وجود دارد که افرزایش  رخ داده است. 

پرذیری را گررزارش  صرحت در نتیجرره افرزایش وراثررت  

 ؛۲008، و همکراران  Solberg؛ Calus ،۲008) انرد نموده

Luan  ،؛ ۲009و همکررررررررررارانMeuwissen ،۲009؛ 

VanRaden  ،؛۲0۱۱و همکرررررررراران Foroutanifar  و

بررر طبررق   (.۲0۱9و همکرراران،  Xu؛ ۲0۱۲همکرراران، 

افررررزایش  ،(۲0۱6و همکرررراران ) Atefiمطالعررررات 

-ینر یبشیپی تاثیر افزایشی مثبتی بر صحت ریپذ وراثت

داشته اسرت و برا افرزایش انردازه جمعیرت مرجرع        ها

افررزایش یافترره و همننررین    0.7برره  0.6۴صررحت از 

تحت تاثیر تعداد  بینی به صورت غیرخطیصحت پیش

در حقیقرت،   .هم قرار گرفرت  های صفات کمیجایگاه

بینری  پرذیری صرفت، صرحت پریش    با افرزایش وراثرت  

رود و رونررد هررای اصررلاحی ژنومیررک بررالا مرری ارزش

کاهش صحت پس از چند نسل از برآورد در جمعیرت  

 هررای کررم بیشررتر اسررت   پررذیریمرجررع در وراثررت 

(Mohammadi Chamachar  ،۲0۱۵و همکرررراران). 

برره  کرنررل بازتولیررد فضررای هیلبرررتاسررتفاده از روش 

صرفات  بینی در مطالعات زیادی بررای  عنوان مدل پیش

قابلیت فوق العاده ای داشته است هر چنرد کره   پینیده 

در مورد سناریوهای تعریف شده در این مطالعره روش  

 نتایج بهتری را داده است. Bبیز

 
-نشاان   x. . اعاداد روی محاور   کرنل بازتولید فضای هیلبرتو  B پذیری. در هر دو مدی بیبینی در مقابل وراثتصحت پی : 7شکل 

انادازه جمعیات     4000فارد و   2000اندازه جمعیات    2000فرد،  1000اندازه جمعیت  1000 های مختلف است.پذیریی وراثتدهنده

 باشد.گروه مورد نظر میدهد. نقاط قرم  روی هر جعبه مربوط به میانگین را نشان می فرد 4000
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 shows 4000 people. The red dots on each box correspond to the average of the 

desired group. 

 
. . اعاداد روی  کرنل بازتولیاد فضاای هیلبارت   و  B در هر دو مدی بی پذیری.وراثتبینی در مقابل میانگین مربعات خطای پی  :8شکل 

  4000فارد و   2000انادازه جمعیات     2000فارد،   1000اندازه جمعیت  1000 های مختلف است.پذیریوراثت یهندهدنشان  xمحور 

 باشد.دهد. نقاط قرم  روی هر جعبه مربوط به میانگین گروه مورد نظر میرا نشان می فرد 4000اندازه 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 shows 4000 people. The red dots on each box correspond to the average 
of the desired group. 

 

‌گیری‌کلینتیجه

با توجه به مطالعات انجام شده معماری ژنتیکی صفات 

پرذیری و انردازه   و پارامترهای جمعیت از جمله وراثت

بینی صفات کمری  جمعیت تاثیر بسزایی در صحت پیش

در گررو   جمعیرت  افرزایش انردازه   این مطالعهدارد. در 

پرایین  های پذیریپذیری صفت بوده و در وراثتاثتور

. شدت بیشتری افزایش یافتره اسرت   با بینیصحت پیش

بره مردل آمراری     سرببی غیرهرای  واریانتااافه نمودن 

 طرور  بره  هرا  ینر یبشیپر  صرحت  کراهش صحیح باعرث  

شرود برا وارد کرردن     توصیه میی شد. بنابراین دار یمعن

در مردل   سرببی ی هرا اطلاعات بیولوژی مانند واریانرت 

خنثری   تک نوکلئوتیدی هایچندشکلیآماری و حذف 

 شرود  دادهبینی بهبرود  ی صحت پیشپیژنوتااز ماتریس 

 Bزیر روش ب مختلف یهایریپذوراثت در کهنیا امن

در  لبررت یه یفضا دیکرنل بازتولاز روش  یبهتر جینتا

 ها دارد.ینیبشیپ
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