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 چكيده

های اصلاحی صفات کمّی با استتفاد  از ناتانهرهای موولتووی استعی م کتار کتارایی        انتخاب ژنومی ابزاری جدید برای برآورد ارزش

هتای پتارامتری و    ژنتومی روش   بکنتی  های اصلاحی ژنومی اسعی در تحقکق حاضتر، دقتع پتکش    بکنی ارزش انتخاب ژنومی، دقع پکش

هتای ستوماتکش شتکر     مقدار شکر، مکزان چربی، مکزان پروتئکن، و سلولشد   گاو هلاتاین محاسبه شدی صفات مطاو ه 345ر ناپارامتری د

و دو روش ناپتارامتری ضاتای هکلبترت بتا ه تت        Bو بکز  (GBLUPاریب خطی ژنومکش ) بکنی نا بودی دو روش پارامتری بهترین پکش

استتفاد    ژنتومی  اصتلاحی  هتای  ارزش بکنی و دقع رای برآورد تأثکرات ناانهرها و پکشب( NNهای عصبی ) ( و شبلهRKHSبازآضرین )

و دو روش  B)برای تووکتد چربتی( محاستبه شتدی بکتز       73/0های سوماتکش( تا  )برای سلول 39/0بکنی ژنومی در دامن   دقع پکش شدی

د  بودند )منحنتی ضتریب رگرستکون ارزش اصتلاحی     ها ش بکنی کردن بکاتر پکش دچار کوچش GBLUPناپارامتری در مقای ه با روش 

بکاتر شدی مکانهکن مرب ات خطای  Bها دقع بکز  دسع آمد(ی درمقای ه با هم  روش ژنومی بر ارزش اصلاحی کلاسکش بکاتر از یش به

بترای انتختاب    Bرگرسکون بکتز    شد  کمتر برآورد شدی مدل ها برای صفات مطاو ه ن بع دیهر روش به GBLUPبکنی برای روش  پکش

 بکنی در این روش اسعی رضتهی پکش ژنومی در این جم کع مطلوب بود، ووی برای بهبود دقع با این روش نکاز به کاهش آب

 های پارامتری و ناپارامتری، ناانهرهای موولوویی ، روشدقع انتخابانتخاب ژنومی،  ها: واژه كلید
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 مقدمه

برای صفات مهت   های مرسوم اصلاح دام انتخاب  در روش

اقتصادی براساس رکوردهای ضنوتکپی اضراد و خویاتاوندان  

های اصلاحی اضراد به  پذیرد، بنابراین ارزش آنها صورت می

بکنتی   ( پتکش BLUPبکنی نااریتب خطتی )   شکوۀ بهترین پکش

شودی در این روش، از اطلاعات ژنومی برای کمتش بته    می

راستتاس شتتود و حکوانتتات ب انتختتاب حکتتوان استتتفاد  نمتتی

 هتا کته ارزش اصتلاحی نامکتد      مجموع اثر جتایهزینی ژن 

شتوندی پکاترضع ژنتکلتی حاصت  از      شود، انتختاب متی   می

انتخاب با این روش برای مقداری از صفات موضتق استع،   

انتد و یتا اینلته در     ووی برای صفاتی که محدود بته جتن   

مراح  پایانی زنتدگی حکتوان یتا حتتی ب تد از کاتتار دام       

بتا   ی[21[شتوند، ایتن روش م تایبی دارد     متی  گکتری  انداز 

، استفاد  1960پکارضع استفاد  از ژنتکش موولووی در سال 

های اصلاح نژاد شروع شتد   از اطلاعات ناانهرها در برنامه

طتور گ تترد  ب ت  و     و تئوری انتخاب براساس ناانهر به

ی بتا اینلتته تحقکقتات وستتک ی در زمکنتت    [2]توست ه یاضتتع  

( Marker assisted selectionمتارکر ) انتختاب بته کمتش    

انجام گرضع، کاربردهتای آن محتدود و اضتزایش پکاترضع     

ژنتکلی به کمش آن ک  بود  اسعی مطاو ات اخکر با استفاد  

 Single nucleotideهتتتتا )SNPهتتتتای  از تراشتتتته

polymorphisms  در گاو ناان داد که صفات کمّی اغلتب )

ه تتندی همننتکن بته     تأثکر ت داد زیادی ژن با اثر ک  تحع

های مؤثر بر صتفات   استثنای ت داد محدودی ژن، بکاتر ژن

کمّی به مقدار ک  در ایتن واریتان  ژنتکلتی صتفع نقتش      

های زیادی  تأثکر ژن دارند زیرا بکاتر صفات اقتصادی تحع

وسکل  ناانهرهای  قرار دارند با ردیابی ت داد کمی از آنها به

ن  ژنتکلتی توجکته   ژنتکلی، ضقت  ق تمع کمتی از واریتا    

هتای   ها ب کار ک  استع و داد   ژن علاو ، اثر تش شودی به می

 ی[16]زیادی برای برآورد اثر دقکق آنها لازم اسع 

برای رضع این ماللات و باتوجه به کاف ت داد ب کار 

کتردن بتا    ژنوتکت    و پکارضع در ضناوری SNPزیاد ناانهر 

که انتخاب بته   هزین  ک  و دقع زیاد، این املان ضراه  شد

کمش ناانهر در مقکاس ژنوم را انجام داد که به ایتن روش  

ی انتخاب ژنومی [20]شود  اصطلاحاً انتخاب ژنومی گفته می

هتای متؤثر بتر     QTLبر این ضرض استوار استع کته همت     

صفات مورد نظر در حاوع عدم ت ادل پکوستهی با حتداق   

ارزیابی اسع و بنابراین ارزش اصلاحی حکوان با  SNPیش 

همزمان ت داد زیتادی از ناتانهرها در ستطل کت  ژنتوم و      

ی بترای  [16]شتود   حاص  جمع تتأثکرات آنهتا بترآورد متی    

بکنی ژنومی، ت داد ناانهر کاضی در سطل  اضزایش دقع پکش

های آمتاری مناستب بترای     ژنوم، اطلاعات ضنوتکپی، و مدل

 ی [14]برآورد تأثکرات ناانهرها لازم اسع 

طتور م متول ت تداد متهکرهتای      نتومی بته  در انتخاب ژ

شد  )ناانهرها( ب کار بکاتر از ت تداد ماتاهدات    بکنی پکش

ها( اسعی بنتابراین بترآورد تتأثکرات ناتانهرها بتا       )ضنوتک 

ی [22و  1]پتذیر نک تع    های رگرسکونی ستاد  املتان   روش

ای همرا   های جریمه برای رضع این مال  استفاد  از روش

 Bayes، و Bayes B ،Bayes Cπمنتون  با انتخاب متهکر ه

L  بکتتز(LASSOو روش ،)  کتتردن  هتتای بتترآورد کوچتتش

(Shrinkage Estimationمانند بهترین پکش )    بکنتی نااریتب

، و RRBLUP، رگرسکون ریدج یا GBLUPخطی ژنومی یا 

Bayes A ناپتارامتری   پارامتری و های نکمه و همننکن روش

 ی [22] پذیر اسع املان  NNو RKHSچون روش 

ناتان   واق ی، های داد  انتخاب ژنومی با مطاو ات نتایج

تتأثکر   کته تحتع   شتکر  چربتی  ماننتد  دهد که برای صفتی می

 بکتز   هتای  ، نتتایج روش ( اسعDGAT1اثر ) های بزرگ ژن

A وB های  بهتر از روشGBLUP صتفتی  برای اسعی ووی 

 اثتر  با هایی ژن با صفع واریان  اکثر که شکر پروتئکن مانند

 نهایع بی مدل از آن ژنتکلی م ماری و شود کنترل می جزئی

 عمللترد  کنتد،  متی  ( تب کعInfinitesimal modelجایها  )

ی [7]استتع  ماتتابه تقریبتتاGBLUPً  و بکتتزی هتتای روش
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هتتای خطتتی استتع و  هتتای پتتارامتری براستتاس متتدل روش

هتا داخت  متدل بتدون اثتر       آستانی قتادر بته بترازش داد      به

هتای   بتا ایتن حتال، ارتبتان بتکن ارزش      برآورد ه تتندی  بکش

تتر از یتش    ژنتکلتی احتمتالاً پکنکتد     ناانهرهایاصلاحی و 

 SNPناتانهرهای  ویژ  وقتی که ت داد  ارتبان خطی ساد  )به

ی علاو  بتر تتأثکرات اضزایاتی،    [15]خکلی زیاد ه تند( اسع 

تأثکرات غکراضزایای نکز سهمی را در واریان  ژنتکلی صفات 

های ناپارامتری ضرضکات در  طورکلی، در روش ی بهکنند ایفا می

تر استع و بتدون نکتاز بته      های پارامتری ساد  مقای ه با مدل

 یشود های پکنکد ، تأثکرات غکراضزایای برآورد می مدل

، GBLUPآمتاری   روش مقای   چهار حاضر، تحقکق در

Bayes B ،RKHS و ، NNاصلاحی های بکنی ارزش در پکش 

صفات تووکد )مقتدار شتکر، مکتزان     برای او دقع آنه ژنومی

در  هتای ستوماتکش شتکر(    چربی، مکزان پتروتئکن، و ستلول  

 شودی گاوهای هلاتاین ایران مقای ه می

 

 ها مواد و روش

این تحقکق با هملاری مرکز اصلاح نژاد و بهبتود تووکتدات   

دامی کاور در زمکن  گاوهای هلاتتاین ایتران انجتام شتدی     

و نر که در این مرکتز دارای ستابقه و   گا 345ژنوتک  ت داد 

رکورد تووکد از خود، دختران یا واودین آنها بودنتد، ت کتکن   

 50شدی در این زمکنه، ژنوتک  حکوانات با تراش  ناتانهری  

ککلوباز )شرکع ایلومکنا ستان دیتاگو، کانتادا( ت کتکن شتدی      

، SNPکمش ضرایند تلترار م کتار انتختاب     کنترل ککفکع به 

 02/0ا ضراوانتتتی آوتتت  مکنتتتور بتتتالاتر از ناتتتانهرهای بتتت

(02/0>MAF مکزان ضراخوانی آولی بکاتر از ،)و ت تع  98/0 ،

انتختاب شتدندی    00001/0( بکاتر از HWEهاردی واینبرگ )

ناانهرهای انتخابی در مرحل  ب د برای بترآورد عتدم ت تادل    

ت تداد ناتانهرهای    1( استفاد  شدندی جتدول  LDپکوستهی )

دهتد کته از    ز ضاکتورهای تصحکل را ناتان متی  باقکماند  ب د ا

 ناانهر باقی ماندندی 42354ناانهر ت داد  54001ت داد 

پذیری، و  (، وراثعEBVهای اصلاحی کلاسکش ) ارزش

شتد  بتا روش    های واریتان  بترای صتفات بررستی     مؤوفه

BLUP اضزار  به کمش نرمDMU   بترآورد شتدی    1و با رابط

صتفتی بترای    کمش آنتاوکز تتش  به  ها تحقکق حاضر، داد  در

 متدل  بتا  رکوردها شدندی این روزآزمون استفاد  رکوردهای

 استع، آنتاوکز   تلرارپتذیری  متدل  نوعی که ثابع رگرسکون

شتد  در ایتن تحقکتق دارای     تمام گاوهتای ژنوتکت    یشدند

های اصلاحی کلاستکش ایتن    رکورد تووکدی بودند و ارزش

ندان )دختران حکوانات به کمش رکوردهای خود یا خویااو

یا واودین( برآورد شتد، امتا ت تدادی از ایتن گاوهتا دارای      

نبودنتد کته بترای     دهنتدگان دام  پرورش یانجمن ملشمارۀ 

  برآورد ارزش اصلاحی کلاسکش نکازی به این شمار  نبودی

(1) y = 1µ + Za + e  

 µبتتردار رکوردهتتای روزآزمتتون،   yدر ایتتن رابطتته   

بتردار   eأثکرات ژنتکلی اضزایای، بردار ت aمکانهکن ضنوتکپی، 

نکتز   1، و aماتری  ضترایب   Zتأثکرات تصادضی باقکماند ، 

 بردار واحد اسعی 

 

 شده از روش كنترل كیفیت . تعداد نشانگرهای حذف1جدول 

 ت داد ناانهرهای خروجی نرخ م کار انتخاب م کارهای انتخاب

 7032 02/0 ضراوانی آو  مکنور

 3711 98/0 ضراخوانی آو  

 904 00001/0 ت ع هاردی واینبرگ
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 شده های توصیفی و قابلیت اعتماد ارزش اصلاحی كلاسیک برای صفات بررسی . آماره2جدول 

 قابلکع اعتماد پذیری صفع وراثع حداکثر حداق  انحراف م کار مکانهکن ت داد رکوردها صفات

 69/0 206/0 5/52 5/4 67/7 11/28 856432 مقدار شکر

 63/0 211/0 65/3 04/0 33/0 92/0 765321 چربی مکزان

 61/0 225/0 89/2 03/0 26/0 93/0 591234 مکزان پروتئکن

 59/0 072/0 551178 87611 86754 340211 435678 های سوماتکش شکر سلول

 

عنوان متهکر پاسخ برای برآورد  ارزش اصلاحی کلاسکش به

تفاد  شدی بترای  های ژنومی اس بکنی و دقع پکش SNPتأثکرات 

مقدار شکر، مکتزان چربتی، و مکتزان پتروتئکن بترآورد      صفات 

های سوماتکش شکر  پذیری متوس  و برای صفع سلول وراثع

هتای اصتلاحی    پذیری ک  و نکز قابلکتع اعتمتاد ارزش   وراثع

 (ی2شد  نکز زیاد بود )جدول  صفات مطاو ه

شد  براساس ستال   در این تحقکق، ک  حکوانات ژنوتک 

د بتته دو گتترو  جم کتتع مرجتتع و جم کتتع تأیکتتد    تووتت

 1388تا  1383های  بندی شدندی حکوانات متوود سال تق ک 

تا  1389های  عنوان جم کع مرجع و حکوانات متوود سال به

عنوان جم کع تأیکد در نظر گرضتته شتدندی ت تداد     به 1391

حکتوان   90و  255ترتکتب   اضراد جم کع مرجع و تأیکتد بته  

بکنتی ارزش   روش آماری متفاوت برای پکش بودندی از چهار

 اصلاحی ژنومی به این شرح استفاد  شد 

 (GBLUPبینی نااریب خطی ژنومی ) روش بهترین پیش

بکنتتی ارزش  بتترای پتتکش  2، از رابطتت  GBLUPدر روش 

 اصلاحی ژنومی استفاد  شد 

(2  )           
y Zg e

n
  1

 

مکتانهکن   µهای ضنتوتکپی،   شبردار ارز yدر این رابطه  

بتتردار  eهتتای اصتتلاحی ژنتتومی،  بتتردار ارزش gضنتتوتکپی، 

متتاتری  ضتترایب کتته   Zتتتأثکرات تصتتادضی باقکمانتتد ،  

هتتای اصتتلاحی متترتب   ماتتاهدات را بتته بردارهتتای ارزش

نکتز بتردار واحتد استعی در ایتن متدل اثتر         1nکنتد، و   می

ر صورت تصادضی بتا واریتان  یل تان در نظت     ناانهرها به

شتتود کتته  گرضتتته شتتد  استتعی در ایتتن متتدل ضتترض متتی 

),0(~ 2
gGNg  0,(و(~ 2

eRNe  وR  متتتتاتری ،

قطری، 
2

e  ، واریان  باقکمانتد
2

g   واریتان  ژنتکلتی

ماتری  رواب  خویاتاوندی ژنتومی کته بتا      Gاضزایای، و 

  (25]محاسبه شد  3رابط  

(3    )       
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امتکن  iت داد کپی آوت  مرجتع بترای     ijXدر این رابطه  

SNP  درj ،امکن ضردpi   نکز ضراوانی آو  مرجتع، وm   ت تداد

 ناانهر اسعی 

  Bیز بروش 

استع کته ضقت  ت تدادی از      در این روش ضترض بتر ایتن    

کننتد و   یهای ژنی، ک  واریان  ژنتکلی را توجکه مت  جایها 

هتای ژنتی در واریتان  ژنتکلتی نقتش       ب کاری از جایهتا  

 دهد  را ناان می Bمدل آماری بکز  4ندارندی رابط  

(4    )        

m

j ij i i j

i

y x e  


  
1 

 ت تداد  mمکانهکن،  j ،µضنوتک  حکوان  yدر این رابطه  

کن آوت (  اُمj) iژنوتک  ناانهر در جایها   xناانهر،   جایها 

 SNPصورت صفر، یش، و دو ی نی ت تداد آوت     سع که بها

نکتتز اثتتر  ßiشتتوندی  کدگتتذاری متتی jموجتتود در حکتتوان 
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متهکتر اختصاصتی ایتن    iو  iجایهزینی آولی در جایهتا   

( یتا حاتور )بتا    πعدم حاتور )بتا احتمتال      مدل و ناان

 در مدل اسعی  i( جایها π-1احتمال 

                             

~ ( , )
i

i

i i

i

N



 



 

  

2
1

0

0

0 
 هتا SNPاسع که ب کاری از  ضرض اصلی این روش این

استع و بتر    QTLهایی از ژنوم قرار دارند که ضاقد  در مح 

کته ضقت  بختش انتدکی از      صفع تأثکری ندارند، در حتاوی 

SNPدر حاوتع   هاLD   بتاQTL    انتد و درنتکجته دارای اثتر

انتظتتار از  ن تتبع قابتت    ناتتان  πطتتورکلی،  ه تتتندی بتته 

SNP     هاسع که در حاوتع عتدم پکوستتهی بتاQTL  هتا در

 tاز توزیع  SNPاسعی تأثکرات  هاSNPمقای ه با ت داد ک  

از  πگکری شد  اسع ووی واریان  تأثکرات با احتمال  نمونه

از توزیتتع مربتتع کتتای    -π1تتتودۀ صتتفر و بتتا احتمتتال   

در روش  ی[20]شتوند   گکری متی  شد  نمونه  مقکاس ت م لوس

کته   استع، در صتورتی   πبودن مقدار  مال  ماخص Bبکز 

 SNPشود با توزیع حقکقی تتأثکرات   مقداری که انتخاب می

داری بر مکتزان دقتع    طور م نی ناسازگار و متناقض باشد به

تأثکرات برآوردشد  تأثکر منفی داردی برای ح  این ماتل ،  

 گکتتری کتته توزیتتع پکاتتکن یلنواختتع     از روش نمونتته

( = uniform (0,1)π دارد و در کنار تمام پارامترهای دیهر )

شتود، استتفاد  شتدی     گکری می نمونه MCMCدر تلرارهای 

که یش همهرایی حاص  شد، پتارامتر برابتر مکتانهکن     زمانی

هتا   شود و اوهتوریت   توزیع پ کن خود آن در نظر گرضته می

 شوندی استفاد  می SNPمجدداً برای برآورد تأثکرات 

 (RKHS)  ی هیلبرت با هستۀ بازآفرینفضا

  پارامتری برای بترآورد ارزش  عنوان روش نکمه این روش به

 ی[15]اصلاحی ژنومی م رضی شد 

 اسع  5صورت رابط   مدل آماری این روش به

(5  )   hy K e   1 

  1ثابع ناماتخص،  µها،  بردار ضنوتک  yدر این رابطه  

بتا ضترض    eو  αم کن کرن ،  ت ری  مثبعمات Khبردار یش، 

~)0,(توزیتتع پکاتتتکن نرمتتتال برابتتتر   2
ahKN   و

),0(~ 2
eINe  های ماتری   اسعی ورودی Kh    کرنت

 شود  ت ریف می 6صورت رابط   به

(6  )        ( , ) exp( ),h i j ijK x x hd   

  بکن شد مربع ضاصل  اقلکدسی محاسبه dijدر این رابطه  

 hآنهتتا و  SNPبراستتاس ژنوتکتت  ناتتانهرهای  jو  iاضتتراد 

 *dاستع کته    d* = h/2صتورت   پتارامتر هموارستازی بته   

اسعی انتخاب یش کرنت  مهمتترین مرحلته در     dijمکانهکن 

ی در ایتن  [14]های بر پای  کرنت  استع    استفاد  از اوهوریت 

 نمایی استفاد  شدی تحقکق از کرن 

 (NN)های عصبی  شبکه

 هت   بته  هتای  نترون  از ای مجموعته  مصنوعی، ل  عصبیشب

بترای   را کته اطلاعتاتی   استع  گونتاگون  های لایه در متص 

 لایته  دو ضق  شبله شل  ترین کنندی ساد  می ارسال یلدیهر

سک تت    خروجتیی شتبله شتبکه    و لایت   ورودی دارد  لایت  

 ورودی هتای  نورون ارزش و کند می عم  وجیخر ت ورودی

کنتدی   استتفاد  متی   خروجتی  نترون  ارزشمحاستب    را برای

کته   α وسکل  ضتریب  ارتبان مکان یش ورودی و خروجی به

نمایندۀ اهمکتع ن تبی ورودی متذکور در محاستب  ارزش     

شتودی بته ایتن ترتکتب، ارزش      خروجی اسع، ماخص می

 شود  محاسبه می 7از رابط   tنورون خروجی مااهدۀ 

(7     )


   t t t t i it

i

Net x x x x   
2

0 0 1 1 2 2
0

 

نورون خارجی ارزش حاص  را با استفاد  از یش سپ  

کندی در ایتن   سازی )محرک( پردازش می تابع تبدی  یا ض ال

هتتای ورودی همتتان متهکرهتتای م تتتق    تحقکتتق، نتتورون

هتای خروجتی همتان بترآورد متهکتر       )ناانهرها( و نورون
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 هتا  نرون طورکلی، نقش واب ته )تأثکرات ناانهر( ه تندی به

 در امتر  ایتن  و اسع اطلاعات پردازش عصبی های شبله در

 پردازشهر ریاضتی  وسکل  یش به مصنوعی های عصبی شبله

شتودی تتابع    متی  استع، انجتام   ستازی  ض تال  تتابع  همتان  که

سازی،  ض ال تابع باشدی غکرخطی یا خطی تواند می سازی ض ال

ای که قرار اسع با شبل  عصتبی   براساس نکاز خاص م ئله

برداری  شودی برای بهر  اب میح  شود، از سوی طراح انتخ

ستازی   هتای عصتبی بایتد از توابتع ض تال      از توانایی شتبله 

دهتد کته شتبله     کنندی این امر اجتاز  متی   غکرخطی استفاد  

هتای پکنکتد     اوهوهای غکرخطی مناستبی از مجموعته داد   

 2لای  پنهتان و   5 تووکد کندی در این تحقکق از تابع نمایی و

 نورون استفاد  شدی 

هتای   منظتور اجترای روش   بته  BGLR [5]اضتزار   رماز ن

GBLUP بکتتز ،B و روش ،RKHS  و بتترای اجتترای روش

NN اضزار  از نرمbrnn [24] اضزار در نرمR  برای  استفاد  شدی

های بکزی از اوهوریت   محاسب  تأثکرات ناانهر در تمام مدل

MCMC منظور از یش زنجکتر  بتا طتول     استفاد  شدی بدین

عنوان دورۀ  نمون  اول به 20000استفاد  شدی تلرار  50000

نمون  باقکماند  بترای   30000کردن از نتایج خروجی و  گرم

برآورد مکانهکن توزیع پ کن هر پارامتر استفاد  شتدی بترای   

گکری گکتب ، از خودهمب تتهی    اطمکنان از همهرایی نمونه

  ها استفاد  شدی ها و رس  پلات بکن نمونه

ی دقع انتختاب ژنتومی صتورت    مطاو ات مت ددی رو

ژنتومی، از همب تتهی ارزش     گرضته استعی دقتع ارزیتابی   

اصلاحی واق ی ناشناخته و ارزش اصلاحی ژنومی محاسبه 

نتام لوم استع بته کمتش اطلاعتات       TBVشودی چتون   می

برای  8از رابط   کنندی دردسترس دقع برآورد را محاسبه می

  [4]شود  برآورد دقع انتخاب ژنومی استفاد  می

(8)  
( , )

( , )

( , )

( , )
               





GEBV TBV

EBV

cor GEBV EBV
r

cor EBV TBV

cor GEBV EBV

r 2

 

EBVr2در این رابطه 
قابلکع اعتماد ارزش اصتلاحی   

کلاسکش اسعی برای برآورد دقع انتخاب ژنومی از ضریب 

EBV ((GEBV, EBV)r )و  GEBVهمب تهی پکرسن بکن 

 4]پذیری استفاد  شد  استع   تق ک  بر جذر ضریب وراثع

سب  دقع انتخاب ژنومی در جم کع تأیکتد،  ی برای محا[7و 

ابتدا تأثکرات ناانهر در جم کع مرجع برآورد شد و سپ  

این اثر برای محاسب  ارزش اصتلاحی ژنتومی در جم کتع    

های اصلاحی ژنتومی   تأیکد استفاد  شدی دقع برآورد ارزش

 برآورد شدی 8توس  م ادو  

بکنی بتکن ارزش اصتلاحی    مکانهکن مرب ات خطای پکش

شتتد  و ارزش اصتتلاحی کلاستتکش در  بکنتتی ژنتتومی پتتکش

ای از سازگاری مدل  عنوان انداز  های جم کع مرجع به داد 

بکنتی   ها اسعی هرقدر مکانهکن مرب ات خطتای پتکش   به داد 

هتای ژنتومی و    بکنتی  بکاتر باشد، ناتان  دقتع کمتتر پتکش    

هاستعی   بکنتی  بودن این عدد ناان  زیادبودن دقتع پتکش   ک 

ون ارزش اصتتلاحی کلاستتکش بتتر ارزش ضتتریب رگرستتک

ای از برآورد بکش  اصلاحی ژنومی در جم کع مرجع، انداز 

( از deflation( یا بترآورد کمتتر از حتد )   Inflationاز حد )

اسع کته ایتن     دهدی انتظار این بکنی ژنومی را ناان می پکش

ضریب نزدیش به یش باشد که در ایتن حاوتع ناتان  ایتن     

اصتتلاحی ژنتتومی ماتتابه ارزش استتع کتته مقکتتاس ارزش  

گونه برآورد بکش از حد یتا   اصلاحی کلاسکش اسع و هکچ

 کمتر از حد نداردی

 

 نتایج و بحث 

هتای ژنتوتکپی، مکتانهکن )انحتراف      ب د از کنترل ککفی داد 

( و مکتانهکن  112/0) 201/0هتای مکنتور    م کار( ضراوانی آو 
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ای ( بتکن جفتع ناتانهره   r2)مکانه( عدم ت ادل پکوستتهی ) 

 ( برآورد شدی142/0) 265/0کناری 

( در صفات متورد  rGBV,EBVبکنی ژنومی ) دامن  دقع پکش

بترای تووکتد    73/0های سوماتکش تا  برای سلول 39/0نظر از 

بکنتی ژنتومی در صتفات     چربی متهکر بودی متوس  دقع پکش

 NN، و GBLUP ،Bayes B ،RKHSهتتتای  بتتترای روش

 ی(3برآورد شد)جدول  46/0، و 47/0، 62/0، 57/0ترتکب  به

هتای ایتن تحقکتق     بکنی ژنومی در داد  متوس  دقع پکش

ستازی استعی در یتش     هتای شتبکه   طور کلتی کمتتر از داد    به

سازی متوست  دقتع ژنتومی بترای      های شبکه تحقکق، در داد 

بتته ترتکتتب   Bayes B، وGBLUP ،Bayes Aهتتای  روش

بودن  ک ی از دلای  [20]حاص  شد  848/0، و 798/0، 732/0

دار ت تداد   های واق تی، احتمتالاً اضتزایش م نتی     دقع در داد 

QTL  یتابی   مؤثر در آنهاسع که در مطاو ات نقاتهQTL  در

از طتترف دیهتتر، در دادۀ  ی[20و  17]شتتود  نظتتر گرضتتته متتی

و ت تداد   LDستازی در مقای ته بتا دادۀ واق تی مقتدار       شبکه

از دلای  ناانهرها ماخص و م مولاً بکاتر اسعی یلی دیهر 

 بودن ت داد نمونه باشدی   تواند ک  بودن دقع می ک 

در مطاو ات با دادۀ واق ی م متاری ژنتکلتی صتفات تتا     

بنتدی صتفات براستاس     انتد و گترو    حدود زیادی ناشتناخته 

م ماری آنها آسان نک تعی در گتاو شتکری ت تدادی صتفات      

هتا   کته ایتن ژن    طتوری  اثر اسع، بته  های بزرگ تأثکر ژن تحع

کننتدی   زیادی از واریان  ژنتکلی صفع را توجکته متی   ن بع

تتأثکر ژن   یلی از این صتفات چربتی شتکر استع کته تحتع      

اسع که اثر زیادی بر درصد چربتی شتکر    DGAT1اثر  بزرگ

هتا نتتایج چنتد تحقکتق      گاو داردی در توصتکف ایتن ویژگتی   

هتایی بتا توزیتع پکاتکن انتهتای       گزارش شد  اسع که متدل 

های انتخاب متهکر  و روش Aهر نظکر بکز کاکد  متأثر از ناان

با دقتع بکاتتری در مقای ته بتا      LASSOو بکز Cπ نظکر بکز 

کننتدی دقتع    تأثکرات ناانهر را بترآورد متی   GBLUPروش 

 Bبترآورد ارزش ژنتتومی صتتفع چربتتی شتتکر بتتا روش بکتتز  

(ی 3( محاسبه شتد )جتدول   59/0) GBLUP( و روش 73/0)

ی [12و  8]ایر مطاو تات بتود   این نتایج در مطابقع با نتایج س

هتای   هتای اصتلاحی روش   طورکلی، دقتع بترآورد ارزش   به

هتتای  ( بتته ن تتبع روش Bو بکتتز  G- BLUPپتتارامتری )

ناپارامتری بکاتر اسعی مطتابق بتا نتتایج ایتن تحقکتق، روش      

SNPBLUP   در مقای تتتته بتتتتا روشRKHS ،1/0  ارزش

در  ، امتا [18]اصلاحی ژنومی را با دقع بکاتر بترآورد کترد   

تحقکقی دیهر برای دقتع بترآورد ارزش ژنتومی بتکن روش     

NN     و روش بکزی، صفات نمرۀ ماربلکنت  در گتاو انهتوس

 ی[23]داری بکن دو روش نداشع  اختلاف م نی

 

 
 آماری تفاوتهای م بینی ژنومی از صفات تولیدی در گاوهای هلشتاین ایران با مدل . دقت پیش3جدول 

 صفات
EBVGEBVr , 

GBLUP Bayes B RKHS NN 

 47/0 49/0 68/0 64/0 تووکد شکر

 51/0 52/0 73/0 59/0 تووکد چربی

 46/0 48/0 58/0 57/0 تووکد پروتئکن

 39/0 41/0 49/0 49/0 های سوماتکش شمارش سلول
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بکنتتی ژنتتومی بتترای  متوستت  ضتتریب رگرستتکون پتتکش

ترتکتب   بته  NN، و GBLUP ،Bayes B ،RKHSهای  روش

(ی بترای  4حاص  شد )جتدول   17/1، و 25/1، 08/1، 83/0

بکنی ژنومی حاص  برای  هم  صفات ضریب رگرسکون پکش

مقداری بکاتر از حد بود،  B، و بکز RKHS ،NNهای  روش

بتترای همتت  صتتفات وضتت کع  GBLUPووتتی بتترای روش 

بکنتی   برآورد کمتر از حد دید  شدی ضریب رگرسکون پتکش 

دهد  بکش از حد را ناان می برآورد BLUPهای  برای روش

مکزان برآورد کمتر از حد بود کته بتا    RKHSو برای روش 

 ی[3]تحقکق حاضر متفاوت بود 

بته ن تبع    GBLUP  در بکن چهار روش آماری، روش

سه روش دیهر دارای کمترین مکانهکن مرب ات خطتا بتود،   

بکنتی بتا    طور کلتی مکتانهکن مرب تات خطتای پتکش      ووی به

هتای ناپتارامتری    ی در مقای ته بتا روش  های پتارامتر  روش

 (ی5دسع آمد )جدول  تر به ک 

 

( حاصت  در ایتن   LDمتوس  عتدم ت تادل پکوستتهی )   

 60ازای هتر   ( برای ناانهرهای همجوار )به265/0تحقکق )

جم کتع گتاو    LDککلو جفع باز یش مارکر(، در تاابه بتا  

 LDی ایتن ستطل   [12]ککلوبتاز استع    50هلاتاین با چک  

بکنی ژنومی کفایع  برای رسکدن به حداکثر دقع پکش تقریباً

بکنتی   ی براساس دقتع برآوردشتد  بترای پتکش    [11]کند  می

ویژ  برای صفع  ها )به به ن بع دیهر روش Bعمللرد، بکز 

چربی( بهتر بودی از طرف دیهر، مکتانهکن مرب تات خطتای    

های دیهر کمتتر بتود و    در مقای ه با روش GBLUPروش 

 هاسعی ی به ن بع دیهر روشتر روش مطلوب

 
 آماری تفاوتهای م بینی ژنومی برای صفات تولیدی در گاوهای هلشتاین ایران با مدل . ضریب رگرسیون پیش4جدول 

 صفات
b(GBV,EBV) 

GBLUP Bayes B RKHS NN 

 23/1 42/1 07/1 89/0 تولید شیر

 17/1 12/1 93/0 77/0 تولید چربی

 11/1 23/1 11/1 79/0 تولید پروتئین

 17/1 25/1 23/1 88/0 های سوماتیک شمارش سلول

 
 آماری تفاوتهای م بینی ژنومی برای صفات تولیدی در گاوهای هلشتاین ایران با مدل . میانگین مربعات خطای پیش5جدول 

 صفات
MSE 

GBLUP Bayes B RKHS NN 

 34/227 23/225 15/222 18/214 تووکد شکر

 24/72 23/70 43/62 94/56 تووکد چربی

 45/65 34/63 40/53 43/39 تووکد پروتئکن

 74/1 31/1 10/1 67/0 های سوماتکش شمارش سلول
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هایی که ت داد ناانهرها خکلی بکاتر از ت تداد   در روش

هتای   شد  باشد، ضرض این اسع که روش حکوانات ژنوتک 

هتا،   ( در مقای ته بتا دیهتر روش   Bانتخاب متهکر )مانند بکز 

 تتتهی بهتتتری در بتترآورد دقتتع انتختتاب ژنتتومی در  شای

که نتایج این تحقکتق   [20]دهند  های واق ی را ناان می داد 

در تطابق با این موضوع بودی بنابراین در مواردی که ت تداد  

هتای   نمون  دردسترس ناکتاضی باشتد، بهتتر استع از روش    

انتخاب متهکر برای برآورد تأثکرات ناانهر و درنهایع دقع 

ردها استفاد  شودی در ضتمن زیتادبودن دقتع در ایتن     برآو

، Bتحقکق برای ب ای صفات )چربتی شتکر( در روش بکتز    

 اثر را بر این صفع باشدی های بزرگ تواند ناان  تأثکر ژن می

بکنی ژنومی برای ب اتی از صتفات    بودن دقع پکش ک 

ها  بودن ت داد نمونه دوک  ناکاضی ها احتمالاً به در برخی روش

دوک  کاهش همپوشانی ناتانهرها بترای بترآورد دقکتق      هیا ب

تأثکرات ناانهرها باشدی از طرف دیهر، اگرچه دقتع روش  

تمتتام صتتفات را بکاتتتر  GBLUPبتته ن تتبع روش  Bبکتتز 

هتتای  و روش Bهتتای بکتتز  بتترآورد کتترد  استتع، امتتا روش

ها برآوردهای کمتتر از حتد    بکنی ناپارامتری در برآورد پکش

ووی در برخی دیهتر از مطاو تات رونتد    ی [10و  9]داشتند 

برآورد بکش از حد در تواضق با تحقکق حاضر برای صتفات  

دوکت  تفتاوت    و این تفاوت در نتایج، احتمالاً به [19]بودند 

شتد ،   های مطاو ه های دو تحقکق، تفاوت در روش بکن داد 

 هاسعی و اجرای این روش

اوت از مهمترین پارامترهتای متؤثر در برآوردهتای متفت    

اصلاحی ژنومی، م متاری ژنتکلتی صتفات      بکنی دقع پکش

ی اگر م متاری ژنتکلتی صتفات شتام  تتأثکرات      [13]اسع 

هتای   هتای ناپتارامتری ارزش   متقاب  اپک تازی باشتد، روش 

کنند، ووتی اگتر    اصلاحی ژنومی را با دقع بکاتر برآورد می

های  م ماری ژنتکلی براساس تأثکرات اضزایای باشد، روش

کننتدی در تحقکتق    تری این تأثکرات را نکتز بترآورد متی   پارام

هتای   هتای پتارامتری بته ن تبع روش     حاضر، چتون روش 

هتای اصتلاحی را بترای     ناپارامتری با دقع بکاتتری ارزش 

توان استنبان کترد کته    شد  برآورد کردند، می صفات مطاو ه

احتمالاً م متاری ژنتکلتی ایتن صتفات براستاس تتأثکرات       

تواضق با این موضوع، مطاو تات دیهتری    اضزایای باشدی در

بکنی ژنومی بتا قتراردادن    نکز همکن روال را برای دقع پکش

یا ندادن تأثکرات اپک تازی در مطاو ات ختود تأیکتد کردنتد    

ی بکاتر نتایج از مطاو ات قبلی در تأیکد این امر ه تند [13]

های پارامتری ضرض این استع کته متهکرهتای     که در روش

شد  در مدل از ه  مجتزا ه تتند، وقتتی در     م تق  برازش

شود، ضرض بتر ایتن    ها ضق  تأثکرات اضزایای آورد  می مدل

استتع کتته ناتتانهرها، م تتتق  ه تتتند کتته در ایتتن متتورد  

هتای غکرپارامتریتش    تتر از روش  های پارامتری دقکتق  روش

ی نتتایج  [13]کننتد   های اصلاحی ژنومی را برآورد می ارزش

 ع با همکن ضرض بودی این تحقکق ه  در مطابق

( برای بکاتر Bayes Bو  GBLUPهای پارامتری ) روش

بکنتی   های ناپارامتری دقع پتکش  صفات در مقای ه با روش

هتتای  ژنتتومی بکاتتتری را در پتتی داشتتع و در بتتکن روش 

عمللرد بهتری را ناان دادی نتکجه ایتن کته    Bپارامتری، بکز 

اوهتای  با توجه به م ماری ژنتکلتی صتفات تووکتدی در گ   

تتأثکر پکامتدهای    هلاتاین ایتران کته احتمتالاً بکاتتر تحتع     

هتای   توان با داشتن دادۀ ژنتومی از روش  باشد، می اضزایای 

 پارامتری برای برآورد صحع انتخاب ژنومی استفاد  کردی
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