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  هاي اصلاحی ژنومیبر صحت ارزش QTLمطالعه توزیع آماري اثرات 

  Bayesianبرآورد شده با روش  
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 چکیده 

کروموزوم هر یک بـه   10به این منظور ژنومی متشکل از  .بود یکیژنت یابیبتا به طور جداگانه بر صحت ارز گاما و عیتوز دواثر  یبررس قیهدف تحق
هاي ژنی مـؤثر بـر صـفات بـر روي     مورگان طراحی شدند و جایگاهسانتی 2/0نشانگرها بر روي ژنوم با فواصل . سازي شدمورگان شبیهسانتی 200طول 

 100اي از حیوانات با اندازه مؤثر در ابتدا جمعیت پایه. شد ها در نظر گرفتهسازي شدند و تنها اثرات افزایشی ژنتغیر شبیهژنوم با توزیع تصادفی و تعداد م
پس از این . ایجاد شود QTLنسل با آمیزش تصادفی ادامه یافت تا عدم تعادل پیوستگی بین نشانگرها و  50و این ساختار جمعیتی براي  سازي شدشبیه
در نسل مرجع براساس اطلاعـات ژنومیـک و فنـوتیپی اثـرات نشـانگري محاسـبه       . گسترش یافت) نسل مرجع( 51فرد در نسل  1000جمعیت به  اندازه
شویم، با افـزایش  ها هر چه از جمعیت مرجع دور مینتایج نشان داد که در همه توزیع. ارزش اصلاحی محاسبه شد) نسل هدف( 57تا  52در نسل . گردید
در ) 05/0(پذیري پـایین  نسبت به وراثت) 2/0(پذیري بالا همچنین وراثت. یابد صحت برآورد ارزش اصلاحی ژنومی کاهش می 57به  51از نسل  هانسل

 ،QTL 20، با تعداد 2، توزیع گاما QTL 10پذیري پایین، با تعداد ها در وراثتدر مقایسه توزیع. باشدمشابه از صحت بیشتري برخوردار می QTLتعداد 
و  50پذیري بالا، بـا تعـداد   در وراثت؛ داشتند Ridgeو  Lassoتوزیع بتا برآوردها صحت بیشتري در دو روش  QTL 100و  50و با تعداد  1توزیع گاما 

100 QTL  در دو روش  2توزیع گاماLasso  وRidge ومی شدبه طورکلی توزیع گاما باعث افزایش صحت برآورد ارزش اصلاحی ژن. برتري داشت . 
 

  .صحت ،QTLارزش اصلاحی، انتخاب ژنومی، توزیع : هاي کلیديواژه
  

  1مقدمه
تـرین  هاي اصلاحی یکی از اساسیبرآورد ارزش ارزیابی ژنتیکی و

نیـاز  . باشـد نژادي جهت بهبـود ژنتیکـی مـی   هاي اصلاحارکان برنامه
هاي دقیـق  هاي اصلاحی وجود رکورداساسی در برآورد صحیح ارزش

همواره تلاش در راستاي کـاهش فاصـله   ). 10(نظر است ت موردصفا
هاي ناشی از این کاهش مورد توجه پژوهشگران نسلی و به تبع هزینه

هاي نوین ژنتیکی گامی بلند است که استفاده از روش نژاد بودهاصلاح
هایی که امـروزه بـراي   یکی از روش. باشددر رسیدن به این هدف می

باشـد  مـی » ژنـومی  انتخاب«است یافتههدف توسعهیابی به این دست
                                                             

صلاح نـژاد دام دانشـکده کشـاورزي    دانش آموخته کارشناسی ارشد ژنتیک و ا -1
 دانشگاه باهنر کرمان،

  استادیار گروه علوم دامی دانشکده کشاورزي دانشگاه باهنر کرمان، -2
استادیاردانشکده کشاورزي و منابع طبیعی دانشـگاه آزاد اسـلامی واحـد شـهر      -3

 قدس،
  .دانشیار گروه علوم دامی دانشکده کشاورزي دانشگاه باهنر کرمان -4

  )nazanin9625@yahoo.com                 :           نویسنده مسئول(* 

هاي اصـلاحی در انتخـاب ژنـومی، دو دیـدگاه     براي برآورد ارزش). 8(
-در نخستین دیدگاه، فرض بر آن است که تمامی چند. استارائه شده

هـاي  روش. نوکلئوتیدي بـر واریـانس صـفت مؤثرنـد    هاي تکشکلی
 ـ بینی نااریببهترین پیش بـر پایـه ایـن     Ridgeت خطی ژنـومی، تابعی

هـا از مـاتریس خویشـاوندي    در این روش). 9(اند دیدگاه طراحی شده
، 5(شـود  اي استفاده مینشانگري به جاي ماتریس خویشاوندي شجره

ــی از   ). 15، 12 ــا برخ ــه تنه ــر آن اســت ک ــرض ب ــدگاه دوم، ف در دی
نوکلئوتیدي بر صفت اثر دارند و صفت داراي مدل هاي تکشکلی چند
بـر پایـه ایـن دیـدگاه، برخـی      . باشـد هاي عمـده اثـر مـی   یکی ژنژنت

و  BayesB ،BayesCاز قبیل ) Bayesian(هاي استنباط بیزي  روش
Lasso  14، 9(بنا نهاده شدند .(  

هـاي  مهمترین فاکتور در انتخـاب ژنـومی صـحت بـرآورد ارزش     
گیـري  کـار هـاي متفـاوتی از بـه   تاکنون شـیوه . اصلاحی ژنومی است

 9، 8 ،7 ،6(ات ژنومی در برآورد ارزش اصلاحی ارائه شده است اطلاع
ــا عوامــل مــؤثر بــرآن انجــام  ). 11و  مطالعــات مختلفــی در ارتبــاط ب

 را عاملپذیري پایین صفت وراثت) 1( زرگریان و همکاران. است گرفته
 شیرعلی وهمکاران .ذکر کردند برآورد ارزش اصلاحی کاهش صحت

  پژوهشهاي علوم دامی ایران  نشریه
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نشـان دادندکـه ایـن روش بـا      Cهاي بیز با بررسی صحت برآورد) 2(
هاي عمده اثر ونیز توزیع واریانس گاما در صفت مورد کاهش تعداد ژن

 محققـین بـه   1391در سـال  . دهـد مطالعه عملکرد بهتري نشان می
هاي اصـلاحی ژنـومی و رایـج بـا     ارزش برآورد صحت مقایسه منظور

رسـیدند کـه   چندصفتی به ایـن نتیجـه    و صفتیاستفاده از تجزیه تک
هـا بـه میــزان   هـاي اصـلاحی ژنـومی در همــه حالـت    صـحت ارزش 

هـا،  افزایش تـراکم نشـانگر   اي بالاتر از روش رایج بود وملاحظه قابل
پذیري بالا و افزایش افراد جمعیت مرجع باعث افزایش صفات با توارث
محققین اثر چندین فـاکتور را   1992درسال ). 2(ها شد صحت ارزیابی

بررسی کردند و محققین به این نتیجـه   1اب به کمک نشانگرروي انتخ
بزرگ باشد، توزیع گاما بهتر اسـت و در   QTLرسیدند که وقتی اثرات 

متوسط یا کوچک باشـد، توزیـع نرمـال بهتـر      QTLمواقعی که اثرات 
هـاي صـفات کمـی در    توزیـع اثـرات ژن   2001در سـال  ). 17(است 

هـاي  مطالعه نشان داد که توزیعنتیجه این . حیوانات اهلی بررسی شد
هاي بزرگ هاي کوچک اثر نسبت به ژنحاصل تناسب بیشتري با ژن

و  QTLیـابی  هـاي نقشـه  ها اثرات مهمی بـر آزمـایش  توزیع. اثر دارد
هاي گاما انعطـاف پـذیر هسـتند    انتخاب به کمک نشانگر دارد و توزیع

تفاوت از هاي مهاي اصلاحی ژنومی در مدلبررسی صحت ارزش). 4(
پـذیري  هاي مختلف نشانگر و دو سطح وراثتنظر تعداد نشانگر، تراکم

درصد در حالـت عـدم تعـادل     50پذیري نشان داد که صفات با وراثت
هـاي  ي تـراکم هـا بـالاترین صـحت را در همـه    پیوستگی هاپلوتیـپ 

  ).1(نشانگري داشتند 
 هاي موثر بر صحت ارزش اصلاحی ژنـومی فاکتور 2007در سال 

و  QTL، اثـرات نامسـاوي   5/0پـذیري  شرایطی با وراثت. ارزیابی شد
  ).7(بهترین موقعیت بود  QTLتوزیع تصادفی 

هــاي کلیــدي هــاي مــؤثر برصــفت، از پــارامترتوزیــع اثــرات ژن
است؛ اجـراي انتخـاب     QTLیابیکننده توانایی آزمایشات نقشه تعیین

دهـد،  ا افزایش مـی ژنومی، همراه توزیعی که صحت ارزیابی ژنتیکی ر
به دلیل اهمیـت موضـوع،   . کندامکان بهبود روند ژنتیکی را فراهم می

هدف از این تحقیق بررسی اثر دو توزیع گاما و یک توزیع بتا به طـور  
از طـرف دیگـر، در ایـن    . جداگانه، بر صـحت ارزیـابی ژنتیکـی اسـت    

بـر صـحت بـرآورد     QTLپـذیري و تعـداد   پژوهش تأثیر میزان وراثت
هاي مختلف مورد تجزیه و تحلیل قرار  زش اصلاحی ژنومی در نسلار

 .گرفت
 

  ها مواد و روش
  سازي ژنومشبیه

کروموزوم هر یک بـه طـول    10در این مطالعه ژنومی متشکل از 
هـاي ژنـوم، ماننـد تعـداد     ویژگـی . شدسازي مورگان شبیهسانتی 200

                                                             
1. Marker Assisted Selection(MAS) 

QTL   اصـلی تحقیـق   در استراتژي مورد بررسی متغیر بود، اما متغیـر
بود که براي ) از جمله توزیع نرمال، بتا، گاما(هاي مختلف آماري توزیع
همچنـین، دو سـطح   . گرفـت  مورد استفاده قرار QTLسازي اثر شبیه

 ).1جدول (بررسی گردید  2/0و  05/0پذیري وراثت
 
  سازي جمعیتشبیه

اي از حیوانـات بـا   سازي جمعیت در ابتدا جمعیت پایـه براي شبیه
) =100Ne(سازي شـدند  شبیه) ماده 50نر و  50(فرد  100اندازه مؤثر 

نسل با آمیزش تصادفی ادامه یافت تـا   50و این ساختار جمعیتی براي 
پـس از ایـن   . ایجاد شـود  QTLعدم تعادل پیوستگی بین نشانگرها و 

. گسترش یافـت ) نسل مرجع( 51فرد در نسل  1000اندازه جمعیت به 
اس اطلاعات ژنومیک و اطلاعات فنـوتیپی اثـرات   در نسل مرجع براس

، ارزش )نسـل هـدف  ( 57تـا   52نشانگري محاسبه گردیـد و از نسـل   
. در این جمعیت ژنوتیپ افراد موجود بود. اصلاحی ژنومی محاسبه شد

. نشانگرها بر روي ژنوم در فواصل مساوي از یکـدیگر طراحـی شـدند   
با توزیع تصادفی و تعـداد  هاي ژنی مؤثر بر صفات بر روي ژنوم جایگاه
طراحــی گردیــد و تنهــا اثــرات افزایشــی ) 100و  50، 20، 10(متغیــر 

  .سازي شدها، بر صفات مورد نظرشبیههاي موجود در این جایگاه ژن
شـده نشـانگر در نسـل مرجـع، بـراي محاسـبه       از اثرات محاسبه 

همـانطور کـه   . هاي هدف استفاده شداصلاحی ژنومیک در نسلارزش
شود علاوه بر آماره هاي بالا، سه حالت بـراي  مشاهده می 1جدول در 

هـا در  پـارامتر ایـن توزیـع   . هاي عمده اثر در نظر گرفته شدتوزیع ژن
 هـاي همبستگی بـین ارزش (میزان صحت . شودملاحظه می 2جدول 

در هـر  ) هـاي اصـلاحی واقعـی   شده و ارزشاصلاحی ژنومیک برآورد
هـا  توزیع اثـرات ژن  .به و گزارش گردیدنسل به صورت جداگانه محاس

همچنین در ایـن نسـل،   . روي صفات در نسل پایه به شکل نرمال بود
هاي اصلاحی با استفاده از رکوردهـا و اطلاعـات نشـانگرها بـا     ارزش

برآورد شد و همچنین اثر مربوط به هر  Bayesianاستفاده از دو روش 
  .شدیک از نشانگرها نیز برآورد 

 2و گامــا )shape=0.4 , scale=1.66( 1توزیــع گامــاتــأثیر دو 
)shape=0.4 , scale=1 ( ــا ــع بتـ  , shape1=3.11(و توزیـ

shape2=1.16( اثرQTL هاي اصلاحی ژنومی، با دو بر صحت ارزش
هـاي تأییـد   و گـروه ) 51نسل (در گروه مرجع  Ridgeو  Lassoروش 

. محاسبه شد 2/0و 05/0پذیري براي صفتی با وراثت) 57تا  52نسل (
هاي عمده همچنین در این تحقیق در هر استراتژي اثر چهار تعداد ژن

  .بررسی شد) 100و  50، 20، 10(اثر 
  

 نتایج و بحث

 )shape=0.4 , scale=1.66( توزیـع گامـا   4و  3نتایج در جدول 
  . شد بررسی 05/0و  2/0پذیري دردو وراثت
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 یه سازي جمعیتساختار جمعیت استفاده شده در شب -1 جدول

Table 1- Population structure used in population simulation 
 متغیر

Variable 
 ارزش
Value 

 تعداد کروموزوم 10
Choromosome number 

 تعداد چند شکلی هاي تک نوکلئوتیدي در هر کروموزوم 1000
Single Nucleotide Polymorfism number per 
chromosome 

200 cM  هاهر یک از کروموزومطول  
Length each chromosomes 

0/2 cM فاصله بین نشانگرها به سانتی مورگان 
The distance between markers 

 تعداد ژن هاي عمده اثر 100 ,50 ,20 ,10
Major genes number 

 دو توزیع گاما و یک توزیع بتا
Two Gamma distribution and one Beta 

distribution 

زیع واریانس ژن هاي عمده اثرتو  
Major genes variance distribution 

 Haldaneتابع مکان یابی 
Haldane function 

 

 نوترکیبی
Recombination 

 تعداد نسل 57
Generation number 

 تعداد نسل در جمعیت عدم تعادل پیوستگی 50
Generation number in linkage 
disequilibrium population 

 اندازه جمعیت عدم تعادل پیوستگی در هر نسل 100
Population size of linkage disequilibrium in 
each generation 

 تعداد نسل جمعیت  )57تا 51(نسل  7
Generation number of population 

 اندازه جمعیت 1000
Population size 

 51همه افراد نسل 
All individuals of 51 generation 

 جمعیت مرجع
Reference population 

52همه افراد نسل  تا   57 
All individuals of 52-57 

 جمعیت تأیید
Training population 

پذیريوراثت 0/2 ,0/05  
Heritability 

 
 هاي مورد بررسی ساختار توزیع -2جدول

Table 2- Distributions structure studied 
هاپارامتر  

Parameters 
 توزیع
Distribution 

Scale=1.66 Shape=0.4 Rate=0.6024096 1گاما 
Gamma 1 

Scale=1 Shape=0.4 Rate=1 2گاما 
Gamma 2 

 Shape1=3.11 Shape2=1.16 بتا 
Beta 
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 05/0 يریپذدر وراثت) shape=0.4 , scale=1.66( 1 گاما عیدر توز یژنوم یاصلاح يصحت ارزش ها -3جدول
Table 3- Accuracy of genomic breeding values in gamma distribution 1 (shape=0.4, scale=1.66) in 0/05 heritability 

 روش
Method QTL 

 جمعیت مرجع
Reference population 

 نسل
Generation 

52 53 54 55 56 57 
LASSO 10 0.387 0.263 0.211 0.184 0.159 0.151 0.139 
Ridg 10 0.397 0.282 0.221 0.187 0.158 0.149 0.144 
CORR1 10 0.908 0.870 0.837 0.812 0.794 0.782 0.775 
LASSO 20 0.413 0.302 0.236 0.192 0.167 0.159 0.141 
Ridg 20 0.432 0.326 0.250 0.213 0.181 0.160 0.162 
CORR 20 0.918 0.891 0.858 0.839 0.827 0.816 0.807 
LASSO 50 0.412 0.302 0.227 0.205 0.200 0.180 0.157 
Ridg 50 0.428 0.323 0.249 0.213 0.213 0.193 0.160 
CORR 50 0.923 0.897 0.870 0.854 0.834 0.815 0.803 
LASSO 100 0.399 0.285 0.206 0.173 0.161 0.153 0.127 
Ridg 100 0.404 0.292 0.203 0.170 0.167 0.158 0.128 
CORR 100 0.914 0.883 0.855 0.832 0.819 0.804 0.795 

1 CORR  همبستگی بین دو روشLASSO  وRIDGE 
  

 2/0پذیري در وراثت )shape=0.4 , scale=1.66( 1صحت ارزش هاي اصلاحی ژنومی در توزیع گاما  -4جدول
Table 4- Accuracy of genomic breeding values in gamma distribution 1 (shape=0.4, scale=1.66) in 0/2 heritability 

 روش
Method QTL 

 جمعیت مرجع
Reference population 

 نسل
Generation 

52 53 54 55 56 57 
LASSO 10 0.654 0.498 0.396 0.342 0.306 0.269 0.276 
Ridg 10 0.655 0.499 0.397 0.342 0.309 0.273 0.278 
CORR1 10 0.974 0.960 0.950 0.940 0.931 0.926 0.923 
LASSO 20 0.656 0.508 0.406 0.355 0.311 0.281 0.265 
Ridg 20 0.648 0.499 0.395 0.345 0.306 0.279 0.264 
CORR 20 0.976 0.962 0.949 0.938 0.929 0.924 0.918 
LASSO 50 0.652 0.492 0.392 0.314 0.276 0.250 0.250 
Ridg 50 0.653 0.493 0.396 0.320 0.282 0.256 0.247 
CORR 50 0.984 0.972 0.962 0.952 0.944 0.937 0.935 
LASSO 100 0.651 0.497 0.398 0.347 0.315 0.309 0.280 
Ridg 100 0.648 0.497 0.401 0.353 0.317 0.311 0.282 
CORR 100 0.980 0.968 0.957 0.945 0.942 0.935 0.931 

1 CORR  همبستگی بین دو روشLASSO  وRIDGE 
  

هاي اصلاحی نتایج این بررسی نشان داد که صحت برآورد ارزش
هـا از زمـان بـرآورد اثـرات     بـا گذشـت نسـل    ،1در توزیع گاما  ژنومی

پـذیري صـحت   همچنین با افـزایش وراثـت  . یابدنشانگري کاهش می
ر بهتـرین صــحت د  .یابـد هـاي اصـلاحی افــزایش مـی   بـرآورد ارزش 

 413/0به ترتیـب   Ridgeو  LASSOبراي روش  05/0پذیري  وراثت
و  LASSOدر روش  413/0با مقـدار   QTL 20و تعداد  بود 432/0و 

چنین در هم. بهترین صحت را داشت Ridgeدر روش  432/0با مقدار 
و روش  LASSO ،656/0بهتـرین صــحت روش   2/0پـذیري  وراثـت 
Ridge ،655/0  20و تعـداد   بـود QTL ر روش دLASSO   بـا مقــدار

داراي  655/0بــا مقــدار  Ridgeدر روش   10QTLو تعــداد  656/0
 .پذیري بالا بودنددر وراثت 1بهترین صحت در توزیع گاما 

هـاي اصـلاحی را در   نتایج صحت برآورد ارزش 6و  5هاي جدول
 . دهدنشان می )shape=0.4 , scale=1( 2توزیع گاما 

نشـان داد کـه صـحت     6و 5جـدول  مقایسه صحت برآوردهـا در  

هـا  ، با گذشت نسـل 2اصلاحی ژنومی در توزیع گاما  هايبرآورد ارزش
بهتـرین صـحت   . یابـد از زمان برآورد اثرات نشانگري نیز کاهش مـی 

، بـراي  05/0پذیري در وراثت )shape=0.4 , scale=1( 2توزیع گاما 
 50د بود و تعـدا  Ridge 427/0و براي روش  LASSO 416/0روش 
QTL  در روش  416/0با مقدارLASSO   در روش  427/0و با مقـدار

Ridge بهتـرین  2/0پذیري در سطح وراثت .بهترین صحت را داشت ،
بود و تعداد  671/0و  668/0برابر با  Ridgeو  LASSOصحت روش 

100 QTL  در روش  668/0با مقدارLASSO    در  671/0و بـا مقـدار
طـور کلـی   بـه  .داشت 2ر توزیع گاما بهترین صحت را د Ridgeروش 

باعث  )shape=0.4 , scale=1( 2پذیري در توزیع گاما افزایش وراثت
  .هاي اصلاحی گردیدافزایش صحت برآورد ارزش

هـاي اصـلاحی را در   نتایج صحت برآورد ارزش 8و  7هاي جدول
  .دهدنشان می) shape1=3.11 , shape2=1.16(توزیع بتا 
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 05/0پذیري در وراثت )shape=0.4 , scale=1( 2زش هاي اصلاحی ژنومی در توزیع گاما صحت ار -5جدول

Table 5- Accuracy of genomic breeding values in gamma distribution 2 (shape=0.4, scale=1) in 0/05 heritability 

 روش
Method QTL 

 جمعیت مرجع
Reference population 

 نسل
Generation 

52 53 54 55 56 57 
LASSO 10 0.401 0.306 0.252 0.209 0.147 0.164 0.129 
Ridg 10 0.412 0.304 0.249 0.207 0.156 0.162 0.127 
CORR1 10 0.932 0.903 0.873 0.855 0.832 0.825 0.807 
LASSO 20 0.392 0.315 0.234 0.188 0.166 0.152 0.151 
Ridg 20 0.402 0.327 0.244 0.188 0.163 0.156 0.160 
CORR 20 0.938 0.912 0.890 0.875 0.863 0.851 0.839 
LASSO 50 0.416 0.298 0.217 0.188 0.172 0.171 0.154 
Ridg 50 0.427 0.299 0.210 0.175 0.163 0.163 0.153 
CORR 50 0.934 0.907 0.880 0.859 0.845 0.839 0.831 
LASSO 100 0.377 0.260 0.204 0.199 0.152 0.155 0.150 
Ridg 100 0.411 0.297 0.234 0.214 0.165 0.160 0.146 
CORR 100 0.929 0.901 0.879 0.854 0.844 0.833 0.832 

1 CORR  همبستگی بین دو روشLASSO  وRIDGE 
  

 2/0پذیري در وراثت )shape=0.4 , scale=1( 2صحت ارزش هاي اصلاحی ژنومی در توزیع گاما  -6جدول
Table 6- Accuracy of genomic breeding values in gamma distribution 2 (shape= 0.4, scale=1) in 0/2 heritability 

 روش
Method QTL 

 جمعیت مرجع
Reference 
population 

 نسل
Generation 

52 53 54 55 56 57 
LASSO 10 0.635 0.482 0.376 0.315 0.298 0.269 0.246 
Ridg 10 0.635 0.487 0.378 0.320 0.295 0.262 0.243 
CORR1 10 0.975 0.962 0.951 0.940 0.931 0.926 0.921 
LASSO 20 0.654 0.503 0.411 0.380 0.332 0.288 0.291 
Ridg 20 0.652 0.502 0.406 0.375 0.327 0.283 0.286 
CORR 20 0.975 0.963 0.949 0.943 0.931 0.923 0.923 
LASSO 50 0.662 0.511 0.405 0.336 0.308 0.288 0.259 
Ridg 50 0.659 0.510 0.404 0.330 0.299 0.278 0.248 
CORR 50 0.972 0.959 0.944 0.933 0.926 0.920 0.909 
LASSO 100 0.668 0.507 0.399 0.338 0.301 0.292 0.287 
Ridg 100 0.671 0.510 0.396 0.331 0.295 0.284 0.278 
CORR 100 0.985 0.976 0.965 0.957 0.948 0.945 0.940 

1 CORR  همبستگی بین دو روشLASSO  وRIDGE 
  

 05/0پذیري در وراثت )shape1=3.11 , shape2=1.16(صحت ارزش هاي اصلاحی ژنومی در توزیع بتا  -7جدول
Table 7- accuracy of genomic breeding values in beta distribution (shape1=3.11, shape2=1.16) in 0/05 heritability 

 روش
Method QTL 

 جمعیت مرجع
Reference 
population 

 نسل
Generation 

52 53 54 55 56 57 
LASSO 10 0.396 0.309 0.260 0.192 0.165 0.147 0.149 
Ridg 10 0.403 0.306 0.254 0.191 0.160 0.144 0.135 
CORR1 10 0.931 0.902 0.877 0.855 0.841 0.833 0.825 
LASSO 20 0.397 0.298 0.225 0.179 0.165 0.152 0.144 
Ridg 20 0.405 0.301 0.220 0.173 0.143 0.132 0.127 
CORR 20 0.911 0.877 0.846 0.822 0.808 0.798 0.795 
LASSO 50 0.420 0.309 0.241 0.228 0.204 0.163 0.147 
Ridg 50 0.431 0.324 0.242 0.228 0.198 0.165 0.131 
CORR 50 0.927 0.900 0.872 0.853 0.836 0.818 0.811 
LASSO 100 0.422 0.307 0.235 0.220 0.184 0.175 0.175 
Ridg 100 0.442 0.325 0.249 0.220 0.192 0.166 0.174 
CORR 100 0.936 0.908 0.884 0.859 0.835 0.822 0.811 

1 CORR ن دو روش همبستگی بیLASSO  وRIDGE 
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 2/0پذیريدر وراثت )shape1=3.11 , shape2=1.16(صحت ارزش هاي اصلاحی ژنومی در توزیع بتا  -8جدول
Table 8- accuracy of genomic breeding values in beta distribution (shape1=3.11 , shape2=1.16) in 0/2 heritability 

 روش
Method QTL 

 جمعیت مرجع
Reference 
population 

 نسل
Generation 

52 53 54 55 56 57 
LASSO 10 0.642 0.516 0.428 0.357 0.321 0.303 0.273 
Ridg 10 0.641 0.513 0.432 0.357 0.326 0.310 0.280 
CORR1 10 0.978 0.967 0.955 0.944 0.936 0.932 0.924 
LASSO 20 0.643 0.492 0.397 0.333 0.288 0.275 0.270 
Ridg 20 0.638 0.489 0.394 0.327 0.287 0.267 0.266 
CORR 20 0.977 0.964 0.950 0.940 0.932 0.928 0.921 
LASSO 50 0.645 0.507 0.402 0.342 0.287 0.282 0.271 
Ridg 50 0.645 0.511 0.405 0.349 0.295 0.283 0.272 
CORR 50 0.975 0.962 0.946 0.933 0.924 0.919 0.915 
LASSO 100 0.647 0.498 0.404 0.348 0.308 0.283 0.270 
Ridg 100 0.644 0.493 0.401 0.343 0.307 0.278 0.265 
CORR 100 0.976 0.963 0.950 0.937 0.926 0.923 0.915 

1 CORR  همبستگی بین دو روشLASSO  وRIDGE 
 

صـحت  نشـان داد کـه    8و 7 مقایسه صحت برآوردهـا در جـدول  
هـا از  هاي اصلاحی ژنومی در توزیع بتا، با گذشـت نسـل  برآورد ارزش

بهتـرین صـحت در   . یابـد زمان برآورد اثرات نشانگري نیز کاهش مـی 
ــت ــذیري وراث ــراي روش  05/0پ ــراي روش  LASSO 422/0ب و ب
Ridge 442/0  ــداد ــود و تع ــدار  QTL 100ب ــا مق در روش  422/0ب

LASSO   ــدار ــا مق ــحت را   Ridgeدر روش  442/0و ب ــرین ص بهت
و  LASSO، بهترین صـحت روش  2/0پذیري در سطح وراثت. داشت

Ridge  ــا ــر ب ــداد  645/0و  647/0براب ــود و تع در روش  QTL 100ب
LASSO  50و تعداد  647/0با مقدارQTL   در روشRidge  با مقدار

. پذیري بالا بودنـد داراي بهترین صحت در توزیع بتا در وراثت 645/0
 , shape1=3.11(پـذیري در توزیـع بتـا    کلی افـزایش وراثـت  طوربه

shape2=1.16(   هـاي اصـلاحی   باعث افزایش صـحت بـرآورد ارزش
  .گردید

آزمون مقایسـه میـانگین دانکـن بـراي مقایسـه صـحت بـرآورد        
بـا نـرم افـزار     QTLهاي اصلاحی سه توزیع با تعـداد یکسـان    ارزش

SPSS داري بـین توزیـع  یانجام شد و مشخص گردید که تفاوت معن
، توزیـع  05/0پـذیري  در وراثت). α=05/0(هاي مختلف وجود نداشت 

و توزیـع گامـا    Ridgeو  Lassoدر دو روش  QTL 10،با تعداد 2گاما 
 100و  50در هر دو روش و توزیع بتا، بـا تعـداد    QTL 20، با تعداد 1

QTL  در دو روشLasso  وRidge  صحت برآوردها نسبت به سـایر ،
 10، بـا تعـداد   1، توزیـع گامـا   2/0پذیري در وراثت. ها بالاتر بودیعتوز

QTL هــاي در روشLasso  وRidge 20، بــا تعــداد 1، توزیــع گامــا 
QTL  در روشLasso   20، بـا تعـداد   2و توزیع گامـا QTL  در روش

Ridge 100و  50، با تعداد 2چنین توزیع گاما و هم QTL   در هـر دو
  . صحت برآوردها برتري داشت Ridgeو   Lassoروش 

اصلاحی در هدف از انجام این تحقیق بررسی صحت برآورد ارزش
هاي مختلـف از نظـر تعـداد    در استراتژي QTLهاي متفاوت اثر توزیع

QTL  با دو روشLasso  وRidge نتایج این بررسـی نشـان داد   . بود
 ـ ا و بـا  که براي هردو توزیع گاما با پارامترهاي مختلف و یک توزیع بت

هر تعداد ژن عمده اثر، به جز چنـد مـورد، صـحت برآوردهـاي ارزش     
هـا از زمـان بـرآورد اثـرات نشـانگري      اصلاحی ژنومی با گذشت نسل

: دلیل این کاهش ممکن است ناشی از دو عامل باشـد . یابدکاهش می
هـاي اصـلاحی وکـاهش    تأثیر منفی نوترکیبی بر صحت برآورد ارزش

زایش تعداد نسل در یـک جمعیـت تحـت تـأثیر     واریانس ژنتیکی با اف
سازي شده بین نشانگرها در البته با توجه به اینکه فاصله شبیه. انتخاب

این تحقیق کم بود، کاهش واریـانس ژنتیکـی در اثـر انتخـاب عامـل      
مهمتري در کاهش صحت برآوردهاي ارزش اصلاحی با گذشت زمان 

  . می تواند باشد
هـاي اصـلاحی در   بـرآورد ارزش  ، صحت)9(موویسن و همکاران 

افـراد گـروه مرجـع را بـا     ) گـروه تأییـد  (فرزندان بدون رکورد فنوتیپی 
را  5/0پـذیري  در صفتی بـا وراثـت   Bayesianاستفاده ازروش آماري 

، 768/0، 804/0نسل متوالی آن بترتیـب برابـر بـا     5و در  848/0برابر
ز نشـان داد کـه   نی) 11(مویر . گزارش کردند 718/0و  734/0، 758/0

با گذشت چند نسـل پـس از بـرآورد آثـار نشـانگرها، صـحت بـرآورد        
شـده کـارایی   یافتـه و آثـار بـرآورد   هاي اصلاحی ژنومی کاهش ارزش

هاي اصلاحی ژنومی نداشته و نیاز بـه بـرآورد   چندانی در برآورد ارزش
پـذیري صـحت   نتایج نشان داد که با افزایش وراثـت . مجدد آنها است

پذیري صفت هر چه وراثت. یابدهاي اصلاحی افزایش می ارزشبرآورد 
تـر بـوده،   تر باشد، همبستگی فنوتیپ با ارزش ژنتیکی فرد پایینپایین

گیرد در نتیجه صحت برآورد اثرات نشانگرها با دقت کمتري انجام می
  .مطابقت دارد) 16(یابد که با گزارش زرگریان و همکاران کاهش می

نشان داد کـه   QTLن سه توزیع با تعداد یکسان نتیجه مقایسه بی
در هـر   QTL 20با تعداد ) shape=0.4 , scale=1.66( 1توزیع گاما 

هاي دیگر برتري داشـت؛ براسـاس گـزارش    دو روش نسبت به توزیع
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هاي عمده اثر به صورت گامـا  هنگامی که توزیع اثرات ژن) 3(گودارد 
ت بیشـتري در مقایسـه بـا    شود، برآوردها صحدر نظر گرفته می 66/1

با گزارش  QTL 20این نتیجه در شرایط . توزیع نرمال خواهند داشت
تواند این امـر باشـد کـه    احتمالاً دلیل آن می. مطابقت دارد) 3(گودارد 

هـاي عمـده اثـر بـا اثـرات      داراي تعداد بیشتري ژن 66/1توزیع گاما 
ن داد کـه  ایـن نتـایج نشـا   . هـاي دیگـر اسـت   بزرگتر نسبت به توزیع

هـاي عمـده   هاي اصلاحی به تعداد ژنحساسیت صحت برآورد ارزش
هاي عمـده  اثر، بیشتر از حساسیت آن به تغییر نوع توزیع واریانس ژن

دهد که بـا  چنین نتایج حاصل از این تحقیق نشان میهم. باشداثر می
پـذیري بـالا، در   ، در وراثت)100و50، 10،20(تعداد چهار ژن عمده اثر 

هاي باعث افزایش صحت برآورد ارزش QTLثر موارد افزایش تعداد اک
توان افزایش میـزان  دلیل این موضوع را می. شونداصلاحی ژنومی می

 QTLها با افزایش تعـداد  QTLعدم تعادل پیوستگی بین نشانگرها و 
. ارائه کـرد  Ridgeبرآوردهایی مشابه با  Lassoدر اکثر موارد . دانست

هـاي عمـده اثـر،    توزیع گاما در اثـرات و واریـانس ژن   در این مطالعه،
 Ridgeو  Lassoباعــث افــزایش صــحت برآوردهــا در هــر دو روش 

نخسـت آنکـه توزیـع    : توانـد باشـد  دلیل این امر دو عامل مـی . گردید
هاي مورد استفاده با توزیع گاماي اثـرات و واریـانس   فرض روش پیش

تر اثرات چند برآورد صحیح هاي عمده اثر هماهنگی دارند که باعثژن
گـزارش  ) 3(همانطور که گودارد . گرددنوکلئوتیدي میهاي تکشکلی

کند تري ایجاد میبرآوردهاي صحیح Bayesکرده است توزیع گاما در 
دلیل دوم این اسـت کـه توزیـع    . که با نتایج این مطالعه مطابقت دارد

در . ت بزرگتـر اسـت  هاي عمده اثر با اثراگاما داراي تعداد بیشتري ژن

نتیجه بـرآورد ارزش هـاي اصـلاحی ژنـومی در صـفاتی بـا تعـدادي        
 .تر استهاي عمده اثر با اثرات بزرگتر، صحیح ژن

  
  گیرينتیجه

هاي اصلاحی ژنـومی، مـی   از عوامل مؤثر بر صحت برآورد ارزش
، تعـداد  QTLتوان به تراکم نشانگر، روش برآورد اثر نشـانگر، توزیـع   

QTL در .پذیري صفت مـورد نظـر اشـاره کـرد    ها و وراثتنسل، تعداد
واقع صحت ارزش اصلاحی برآینـدي از ایـن عوامـل اسـت؛ در کـل      

ها از نسل مرجع به گیري نمود که با افزایش تعداد نسلتوان نتیجه می
یابد و به کار بردن ارزش اصلاحی گروه نسل تأیید، صحت کاهش می

افزایش صـحت بـرآورد ارزش    مرجع بجاي رکوردهاي فنوتیپی، باعث
پـذیري صـفت   چنین بـا افـزایش وراثـت   هم. شوداصلاحی ژنومی می

کـه در  طـوري یابد؛ بهصحت برآورد ارزش اصلاحی ژنومی افزایش می
باعث افـزایش صـحت    2پذیري بالا، بین سه توزیع، توزیع گاما وراثت

  .شودمی
ه جمعیـت  و انـداز  QTLبه طورکلی اگر چه اندازه و توزیع اثـرات  

بینـی ژنـومی را   مرجع، به طور وسیعی کاربرد توالی داده مؤثر بر پـیش 
هـاي تنـوع   دهد، اما به عنوان یک پیشنهاد، مـدل تحت تأثیر قرار می

ژنتیکی و اثرات آنها بر ارزیابی ژنومی را باید مد نظر قرار داد؛ زیرا یک 
 هاي اصلاحی ممکن است با مـدل خاصـی بـرآورد   روش برآورد ارزش
 .بهتري داشته باشد
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