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 چکیده
از روش بیز و ( G-BLUPیب خطی ژنگانی )ژنومی نااربینی  یشپهای ناشناختۀ پنج مدل بهترین  بینی فراسنجه یشپ، روش برای پژوهشدر این 

(، Gfounگذار ) یانبناده از فراوانی آللی جمعیت شامل استف G برای ماتریس یمتفاوت هایمقیاس استفاده شد. در هر مدل از گیری گیبس نمونه

(، یک ماتریس نرمال شده با میانگین عنصرهای قطری برابر با یک G05) 5/0(، فراوانی آللی برابر با Grefفراوانی آللی جمعیت مرجع )

(Gnorm و یک ماتریس )G شده با ماتریس  وزنA (Gweiاستفاده شد. برای ،) یت دارای آمیزش تصادفی و یک نتایج از یک جمع مقایسۀ

نشانگر تک نوکلئوتیدی روی سه کروموزوم  3000و  QTL 105روی یک ژنگان با  25/0پذیری  شده، برای صفتی با وراثت جمعیت انتخاب

 قطری غیر ی وواریانس بالاتری دارند. میانگین عنصرهای قطر Aدر مقایسه با ماتریس  Gهای  استفاده شد. نتایج نشان داد، عنصرهای ماتریس

در مقایسه با سه روش دیگر منجر  G05-BLUPو  Gnorm-BLUPهای  بالاتر بودند. روش Aاز عنصرهای متناظر در  Gweiو  Gnormیراز غ به

در جمعیت  G-BLUPشده کمتر بود. میانگین درستی پنج مدل  به برآورد متورم واریانس ژنتیکی شدند که این تورم در جمعیت انتخاب

( بود. اریبی 04/0در مقابل  026/0تر ) پایین 014/0شده و میانگین اریبی  ( از جمعیت انتخاب652/0در مقابل  736/0بالاتر ) 084/0تصادفی 

بود. بیشترین درستی و  06/0بیشتر از  Grefنزدیک به صفر ولی با  Gweiشده با استفاده از  بینی ارزش اصلاحی حقیقی جمعیت انتخاب یشپ

 آید. دستبهاند،  مقیاس شده Aتواند با استفاده از فراوانی آللی جمعیت مرجع که با ماتریس  کمترین اریب می
 

 .بینی یشپروش بیز، فراوانی آللی، قابلیت  ،ژنگانی بینی یشپاعتبارسنجی متقابل،  های کلیدی: واژه

 
 

Effect of scaling genomic relationship matrix on estimation of variance 
components and accuracy of breeding values 

 
Sayed Mahdi Hosseini Vardanjani1, Mohammad Mahdi Shariati2* and Hossein Naeeimipour Yuonesi1 

1, 2. Ph.D. Student and Assistant Professor, Animal Breeding and Genetics, Department of Animal Science, University of Mashhad, 
Iran 

(Received: May 24, 2016 - Accepted: Jun. 14, 2017) 
 

ABSTRACT 
In this study, Bayesian approach via Gibbs sampling was used to predict unknown parameters of five equivalent 
Genomic Best Linear Unbiased Predictions (G-BLUP), each with different scale of G matrix by using allele 
frequency of founder population (Gfoun), allele frequency of reference population (Gref), allele frequency equal to 
0.5 (G05), a normalized matrix with average diagonal coefficients equal to 1 (Gnorm) and a weighted G matrix with 
A matrix (Gwei). A random mating population and a selected population were used to compare results of a trait with 
heritability of 0.25 on a genome constructed of three chromosomes with 105 QTLs and 3000 single nucleotide 
polymorphisms. The results showed that higher variance existed in the elements of G matrices compared with A 
matrix. Average diagonal and off-diagonal elements except Gnorm and Gwei were higher than corresponding 
elements in A. Gnorm-BLUP and G05-BLUP methods led to inflated genetic variance in contrast other three methods 
and this inflation was lower in selected population. Average accuracy over 5 G-BLUP in random population was 
0.084 higher than selected population (0.762 vs. 0.652) and bias was 0.041 lower (0.026 vs. 0.04). Bias of prediction 
of true breeding value of selected population by using Gwei almost was zero but with Gref greater than 0.06. The 
greatest accuracy and the smallest bias can be obtained by using allele frequency of reference population that re-
scaled with A matrix. 
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 مقدمه

در حیوانات و  مهمانتخاب برای صفات اقتصادی 

 پدیدگانی رکوردهای پایۀمرسوم بر  طور بهگیاهان 

انجام  ها آنخویشاوندی  ۀافراد و رابط (فنوتیپی)

افراد و  پدیدگانیرکوردهای که  یطور به، شود می

ها با استفاده از  احتمال یکسان اجدادی بودن ژن

خطی  یبناار بینی شیپشجره در قالب روش بهترین 

شود  بینی یشپتا شایستگی ژنتیکی افراد  شده یبترک

(Henderson, 1984)فناوریهای اخیر در  . اماّ پیشرفت 

یابی  ، توالیDNAمولکولی منجر به کشف نشانگرهای 

مزرعه  های های حیوان گونه (ژنوم) ژنگان یابی و نقشه

 کوچک های قطعهرسیدن ارث  یابی بهردشده است. 

 DNA های دادهبا استفاده از  در افراد یوموزومکر

تری در رابطه  دقیق های داده یجهو در نتتر بوده  آسان

 به دستنسبت به آنچه از شجره  ها آنبا یکسان بودن 

 ;Daetwyler et al., 2010)دهند  آید، ارائه می می

Harris & Johnson, 2010). 

ستفاده توان با ا را می ها حیوان گانیارزش ارثی ژن

 (Calus, 2010)هر یک از نشانگرها  گذاریاز جمع اثر

و یا با گنجاندن یک ماتریس روابط خویشاوندی 

 نژادگان تعیین های از حیوان آمده دست به( G) ژنگانی

 بینی یشپبهترین  های معادلهشده، در  (ژنوتیپ)

 & Hayes)کرد  بینیپیش( BLUPخطی ) یبناار

Goddard, 2008; Habier et al., 2010; Tiezzi &. 

Maltecca, 2015) بار  نخستین. برایNejati-

Javaremi et al. (1997) ۀرابط ماتریس یک از 

 یک از استفاده یجا به نشانگرها بر مبتنی خویشاوندی

( A) انتظارمورد  خویشاوندی ایه رابطه ماتریس

 خطای واریانس ،دادند نشان کردند و استفاده

همبستگی بین  قابلم در و کاهش بینی یشپ

 درستیشده و حقیقی یا  بینی های اصلاحی پیش ارزش

 با ها ارزیابی درستی افزایش .یابد می ارزیابی افزایش

 یافته تحقق خویشاوندی ۀرابط ماتریس کردن جایگزین

 انتظار،  مورد خویشاوندی ۀرابط ماتریس یجا به

 های کاستیبودن این ماتریس از ن تأثیر تحت ناشی از

 گیری نمونه میانگین بودن صفر فرض یا و هشجر

بعدی نیز با استفاده از  های بررسی .است مندلی

 هم از ژنگانی انتخاب که سازی نشان دادندهمانند

 نبودهم از  و افراد بین ژنگانی خویشاوندی ۀرابط

 بهبود برای QTL و نشانگرها بین پیوستگی تعادل

 استفاده شده بینی پیش ژنگانی اصلاحی ارزش درستی

 ,.Habier et al., 2007; Daetwyler et al) کند می

2010). 

در رابطه با تشکیل ماتریس  مهم ۀیک مسئل

استفاده از فراوانی آللی  ژنگانیخویشاوندی  های رابطه

مناسب برای تشکیل این ماتریس است. از لحاظ 

خویشاوندی  های رابطهتئوری برای تشکیل ماتریس 

در  گذار یانبن های نی آللی حیوانباید از فراوا ژنگانی

. امّا (VanRaden, 2008)شجره استفاده شود 

 نژادگانتعیین  بسیار کمپایه  های حیوان که ییازآنجا

عمل چنین فراوانی آللی در دست نخواهد در شوند،  می

این  ایجادی دیگری برای ها بنابراین نیاز به روش بود.

ی تشکیل برا  ها ماتریس است. برخی از این روش

 روش قالب در ماتریس این که هنگامی Gماتریس 

 نام به مخلوط ماتریس یک تشکیل برای 1یا مرحله تک

H خویشاوندی مبتنی بر شجره  های رابطه ماتریس با

(Aترکیب ) است شده بررسی نامحقق توسط شود می 

(Forni et al., 2011) معمول طور به های بررسی. در این

های آللی دیگر و یا افزودن  نیبا استفاده از فراوا

این ماتریس  Gعنصرهای ماتریس ثابت به  میزان یک

شود. پس با توجه به اینکه برای مقیاس  تشکیل می

 های خویشاوندی ژنگانی کردن ماتریس رابطه

 پرسشهای مختلف پیشنهاد شده است یک  روش

مختلف و با  های جامعهآید و آن اینکه در  پیش می

خطی  یبناار بینی یشپدلات بهترین استفاده از معا

بهینه  Gماتریس ( کدام ساختار G-BLUP) ژنگانی

بودن  به چه میزان از بهینه هرکداماست و یا اینکه 

 ارزیابی پژوهشاین انحراف دارند. بنابراین هدف از 

شده  بینی های اصلاحی پیش ارزش درستی یرپذیریتأث

ز ساختارهای های واریانس با استفاده ا و برآورد مؤلفه

در  ژنگانیخویشاوندی  های رابطه  متفاوت ماتریس

های  آمیزش تصادفی و جمعیت های دارای جمعیت

 ثیر انتخاب بود.تحت تأ

 

                                                                               
1. Single-step 
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 ها مواد و روش
 و جمعیت ژنگان یهمانندساز

 25/0پذیری  وراثتواریانس پدیدگانی یک و صفتی با 

متشکل از سه کروموزوم، هر یک به طول  ژنگانیروی 

شد. روی هر یک از  یهمانندسازمورگان   سانتی 100

نشانگر تک نوکلئوتیدی  1000 شمارها  این کروموزوم

تصادفی در نظر  صورت بهتوزیع شد. موقعیت نشانگر 

نشانگرها با  شمارکروموزوم و  شمارگرفته شد. انتخاب 

های  و رویۀ رایج در بررسی توجه به نیازهای محاسباتی

 شمار. ژنگانی انجام گرفت ی در انتخابهمانندساز

QTL 105  توزیع شد.  ژنگانبا موقعیت تصادفی روی

 4/0شکل  فراسنجۀها از یک توزیع گاما با QTL تأثیر

شد و اجازه داده شد  یریگ نمونه 6/1نرخ  فراسنجۀو 

آلل باشد ولی نشانگرها تنها  4تا  2دارای  QTLتا هر 

آیند ند. فرداشتتک نوکلئوتیدی(  یچندشکلآلل ) 2

و برای  5/2×10-3 برای نشانگرها یرپذ برگشتجهش 

QTLدر نظر گرفته شد. 5/2×10-5 ها 

رانش ژنتیکی، -برای ایجاد تعادل جهش آغازدر 

متشکل از فرد  80با اندازه مؤثر نزدیک به جمعیتی 

نسل  صدحیوان نر برای  20حیوان ماده و  400

آن با یک  فرآیندآمیزش تصادفی داده شدند که در 

 ها حیوان شماراجازه داده شد اتساع تدریجی جمعیت 

برای داشتن حیوان  1000 شمارافزایش پیدا کند و به 

برسد. های کنونی  کمترین حیوان مورد نیاز در جمعیت

 شمارنسل دیگر ادامه یافت و  400این حالت برای 

رسانده شد. در  70نسل آخر به  درنیز نر  های حیوان

این فرآیند جمعیت تاریخی ساخته شد. از  نتیجۀ

 های حیوان( 500آخرین نسل جمعیت تاریخی )نسل 

)نسل صفر( مشتق شدند  کنونیهای  جمعیت گذار یهپا

حیوان نر برای  35حیوان ماده و  455 که یطور به

حیوان برای جمعیت  شمارجمعیت اول و به همین 

تصادفی انتخاب شدند. در جمعیت اول  ورط بهدوم 

انتخابی صورت نگرفت و اجازه داده شد تا  گونه یچه

آمیزش تصادفی در جمعیت برقرار باشد و افراد 

 کنونیتصادفی از نسل  صورت بههای بعدی  نسل

با  همسانیانتخاب شوند. ولی در جمعیت دوم برای 

 پایۀبر  ها حیوانهای اصلاح نژادی، انتخاب  غالب برنامه

مورد  های حیوان که یطور بههای اصلاحی بود  ارزش

دارای  های حیواننیاز برای نسل بعدی از آمیزش 

 BLUPشده بر پایۀ  محاسبهبالاترین ارزش اصلاحی 

شدند.  انتخاب می کنونیدر نسل مبتنی بر شجره 

 نسل ادامه یافت. 9این دو جمعیت برای  یهمانندساز

ی، میانگین عدم تعادل همانندسازبا این ساختار 

پیوستگی در بین تکرارها و همچنین شمار نشانگرهای 

نسل به  510در حال تفرق در بین تکرارها پس از 

r=  145/0±005/0ترتیب 
 بودند. 4/2964±59/7و  2

 همۀشده برای  سازیهمانندهای QTLنشانگرها و 

ها  به بعد در هر یک از جمعیت هشتافراد از نسل 

جمعیت دارای آمیزش تصادفی و جمعیت )

شده( ذخیره شدند. برای هر دو جنس نر و ماده  انتخاب

های آن QTL  از مجموع ارزش پدیدگانییک ارزش 

فرد که یک انحراف محیطی دارای توزیع نرمال با 

شد  میانگین صفر و واریانس یک به آن افزوده می

 همۀو ذخیره شد. شجره نیز برای  یهمانندساز

کامل ثبت و در  طور به 9تا نسل  0از نسل  ها انحیو

 9و  8نسل  های حیوانفایل شجره ذخیره شد. 

جامعه آزمون استفاده شدند. برای  عنوان به

 QMSim افزار نرمها از  و جمعیت ژنگان یهمانندساز

. (Sargolzaei & Schenkel, 2009)استفاده شد 

برای  بار تکرار و دهها  و جمعیت ژنگان یهمانندساز

که در ادامه خواهد آمد از  طور همانارزیابی نیز 

سنجی متقابل پنج طرفه استفاده شد. بنابراین اعتبار

تکرار و برآورد  دهاز  ناشیواریانس  یها مؤلفهبرآورد 

ده بار اعتبارسنجی متقابل  میانگینها  ارزیابی درستی

 هستند. پنج طرفه

 

 های آماری روش

های اصلاحی  ارزش بینی یشپمدل مختلط رایج برای 

خویشاوندی  های رابطهبا استفاده از ماتریس  ژنگانی

 :بود زیر ( به شکلG-BLUP) ژنگانی

.y = Xb + Zg + e 

 

بردار اثر  bپدیدگانی، های  بردار ارزش yکه در آن 

نیز  e های اصلاحی ژنگانی و بردار ارزش g ثابت جنس،

نیز  Z و X های مانده هستند. ماتریس ر باقیبردا

مرتبط  ها ترتیب رکوردها را به اثر ثابت و حیوان به
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G,0(N~g( ند. فرض شد کهساز می 2

g  و

)I,0(N~e 2

e باشند که G  های رابطهماتریس 

بوده که به شکلی که در ادامه  ژنگانیخویشاوندی 

2 شود. همچنین می ادایجخواهد آمد 

gI  2و

eI نیز به

ترتیب واریانس ژنتیکی افزایشی و واریانس محیطی 

 هستند.

 دیگرهای اصلاحی و  های واریانس، ارزش مؤلفه

و با استفاده از  یهای مدل به روش بیز فراسنجه

به دست  BGLR افزار نرمگیری گیبس در محیط  نمونه

اثر ثابت یک توزیع  بهآمدند. به این صورت که 

های اصلاحی  ارزش برایشد.  اختصاص دادهیکنواخت 

و واریانس ژنتیکی به ترتیب یک توزیع نرمال و یک 

توزیع کای اسکویر معکوس با مشخصات 

در نظر  

 صورت به مانده باقیشد. توزیع پیشین بردار  گرفته

 مانده باقیواریانس بود که  

نیز از یک توزیع کای اسکویر معکوس با مشخصات 

شد. در  گیری می نمونه 

نمونه استفاده  15000هر اجرا از یک زنجیره به طول 

سوخته حذف  ةدور عنوان بهنمونه اول  1500شد که 

شدند. با آزمایش و خطا مشخص شد که همگرایی  می

د و دورهای آی می به دست یبخو بهدور  شماربا همین 

 ها نداشتند.  چشمگیری بر برآورد ناشناخته تأثیر بیشتر

 

 (G) ژنگانیخویشاوندی  های رابطهتشکیل ماتریس 

 توسط شده ارائه روش از G ماتریس تشکیل برای

(VanRaden, 2008) ریسمات آغاز. شد استفاده Mn×m 

 را است نشانگرها برای افراد نژادگان ةکنند مشخص که

 شمار نیز m و ها حیوان ةدهند نشان n که داده تشکیل

کنترل کیفیت  ۀنشانگرهایی است که پس از مرحل

شامل حذف نشانگرهای با فراوانی آلل نادر کمتر از 

-5و انحراف از تعادل هاردی واینبرگ در سطح  01/0

 طور به)مرحلۀ کنترل کیفیت  بودند مانده یباق ،1×10

 42/35±57/7رها منجر به حذف میانگین در بین تکرا

 های شیوه به M ماتریس نشانگر شد(. عنصرهای

ها  آن طورمعمول به ولی شوند می یکدگذار مختلف

 یعنی ،نشانگر هر در دوم آلل رونوشت شمارصورت  به

 ،(هموزیگوتخالصی ) برای ترتیببه ،2 و 1 ،0

 داده نشان دیگر خالصی و (هتروزیگوت) ناخالصی

 نشان pi با را i جایگاه در دوم آلل وانیفرا. شوند می

 pi2 صورت به ها جایگاه همۀ برای را P ماتریس و داده

 ،M از P ماتریس کردن کم با. دهیم می تشکیل

 را نشانگرها اثر میانگین که آید می به دست Z ماتریس

خویشاوندی  های رابطهماتریس  تیدرنها .کند می صفر

آید.  می به دست با استفاده از  ژنگانی

 های رابطههای مختلف برای ماتریس  مقیاس

تعریف  مختلف هایpiبا استفاده از  ژنگانیخویشاوندی 

 شدند.

با توجه به فراوانی آلل دوم در هر  بررسیدر این 

شد. فراوانی  ایجاد G جایگاه چهار نوع مختلف ماتریس

 های حیوانآلل دوم در هر جایگاه با استفاده از 

آمد و از آن برای تشکیل ماتریس  به دست گذار یهپا

استفاده شد.  Gfounژنگانی خویشاوندی  های رابطه

 های حیوانفراوانی آلل دوم در هر جایگاه با استفاده از 

آمد  به دستشده در جمعیت مرجع نیز  نژادگانتعیین 

فرضی  طور بهشد. همچنین  ایجاد Gref و ماتریس

ها در نظر گرفته  جایگاه مۀهبرای  5/0فراوانی آللی 

ساخته شد. یک ماتریس  G05 شد و ماتریس

( با استفاده Gnormشده ) عادیخویشاوندی  های رابطه

از همان فراوانی آللی جمعیت مرجع ولی با این تفاوت 

 به دستجایگزین شد نیز   که مخرج با

با استفاده از این مخرج  Gآمد. مقیاس کردن ماتریس 

نسل کم  شمارنی پایین است و یا اکه همخو گامیهن

قطری برابر با یک،  عنصرهایمیانگین  ۀاست با ارائ

کند  را تضمین می Aبا ماتریس  قابل مقایسه بودن

(Forni et al., 2011) نوع دیگری از مقیاس کردن .

  رابطۀفاده از با است G ماتریس

با استفاده از   و های  آمد که ضریب به دست

 : (Christensen et al., 2012)آمدند  به دستزیر  رابطۀ

 

 

 

 ها ارزیابی روش

 ۀدر جامع ها مدل بینی یشپ قابلیت سنجش برای

طرفه استفاده  پنج اعتبارسنجی متقابل روش مرجع از

به  مرجع ۀجامع های حیوان ۀدر این روش مجموع .شد
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 ها آنگروه  چهارتقسیم شدند که  یکسانگروه  پنج

گروه  عنوان به پنجمگروه آزمون و گروه  عنوان به

بار تکرار شد  پنجارزیابی در نظر گرفته شد و این کار 

ژنتیکی های  و میانگین همبستگی بین ارزش

 عنوان بههای ژنتیکی حقیقی  و ارزش شده بینی یشپ

 اریبی سنجش یهر مدل گزارش شد. برا درستی

های ژنتیکی حقیقی  ارزش تابعیت از نیز ها بینی پیش

 در. شد استفاده شده بینی های ژنتیکی پیش ارزش بر

 ةدهند نشان یک با برابر رگرسیون ضریب شیوه این

 از کمتر رگرسیون ضریب و ها بینی پیش اریبی نبود

 بیش ةدهند نشان ترتیب به نیز یک از بیشتر و یک

 شده بینی پیش ژنتیکی های ارزش برآورد کم و برآورد

 .است های ژنتیکی حقیقی ارزش با مقایسه در

 

 نتایج و بحث

خویشاوندی بین  های رابطههای توصیفی  مارهآ

 های رابطههای مختلف  در ماتریس ها حیوان

خویشاوندی  های رابطهو ماتریس  ژنگانیخویشاوندی 

شده  ننژادگاتعیین  های حیوانمبتنی بر شجره برای 

 ۀشده است. با مقایس ارائه 2و  1 های در جدول

های مختلف  قطری و غیر قطری در ماتریس عنصرهای

شود که همواره این  خویشاوندی دیده می های رابطه

در جمعیت دارای آمیزش تصادفی کمتر از  ها ضریب

های انتخابی است که دلیل آن نیز  جمعیت با آمیزش

ش اصلاحی بالاتر در همان انتخاب افراد دارای ارز

 های رابطهجمعیت دوم و در نتیجه افزایش 

خویشاوندی بین افراد در جمعیت دوم است. در 

در طول  BLUP پایۀحقیقت این پیامدی از انتخاب بر 

خویشاوندی  های رابطههاست که منجر به افزایش  نسل

 شود. بالاتر می یخون همو 

 Gهای  با ماتریس Aماتریس  های ضریب ۀمقایس

های مختلف Gها در  تر بودن این ضریب نیز بزرگ

دهد. البته تنها استثناء  را نشان می Aنسبت به 

 یتا حدودآن  های است که ضریب Gwei ماتریس

است که ناشی از نوع مقیاس  Aبا ماتریس  همسان

ماتریس استفاده شد  کردنی است که برای تشکیل این

اطمینان از یکسان بودن  αو های  ضریب که یطور به

 تر بزرگدهند. بخشی از  ها می این ماتریس عنصرهای

 Aدر مقایسه با ماتریس  Gماتریس  عنصرهایبودن 

ارائه  Gهای اضافی است که ماتریس  مربوط به داده

دهد ولی بخشی دیگر ناشی از خطاهایی است که از  می

ار و استفاده نکردن از شم Gمقیاس کردن نادرست 

. در دهد در تشکیل این ماتریس رخ می SNPکافی 

قطری با  عنصرهایمقادیر  ،گزارش شده است پژوهشی

 Chen et)کنند  افزایش پیدا می SNP شمارکم شدن 

al., 2011) که شمار  یهنگام. بنابراینSNP شده استفاده 

کم است امکان افزایش میزان  Gدر تشکیل ماتریس 

تواند موجب ایجاد  ن میمطلق خطا وجود دارد که ای

های خویشاوندی دروغین شده و دلیلی برای  رابطه

های  یرطبیعی عنصرهای قطری ماتریسغبودن  تر بزرگ

Gfoun  وGref  .نتایج این بررسی با نتایج  هرحال بهباشد

 طور بهها همسان هستند.  گزارش شده در دیگر بررسی

 های گوشتی برای تشکیل روی جوجه  مثال در بررسی

و فراوانی آللی  5/0از دو فراوانی آللی  Gماتریس 

 SNPهای جامعۀ مرجع و نیز شمار مختلف نشانگر  حیوان

های  استفاده و گزارش شد که همواره عنصرهای ماتریس

G شده از ماتریس  ساختهA تر بود  بزرگ(Chen et al., 

 G. کمینه و بیشینۀ اعداد غیر قطری در ماتریس (2011

روی  5/0استفاده از فراوانی آللی  شده با تشکیل

و در ماتریس  231/1و  387/0های تحت انتخاب  خوک

A  گزارش شد  6/0و  0/0به ترتیب(Forni et al., 2011) 

بیشتر هستند که هماهنگ با  Gمقادیر در  این دو که هر

  این بررسی است.

همۀ عنصرهای قطری و غیر قطری در همۀ 

بیشتری نسبت به ماتریس های ژنگانی واریانس  ماتریس

نسبت  Gای داشتند. واریانس بیشتر عنصرهای در  شجره

رابطۀ خویشاوندی ژنگانی  چراکهمورد انتظار بود  Aبه 

های مشترک بین دو فرد  کنندة کسر حقیقی ژن منعکس

ها  بینی یشپای تنها  های شجره که رابطه یدرحالاست 

 بینی صفر نباشد یشپکه خطای  هستند و هنگامی

شده کمتر است  بینی ها از متغیر پیش بینی یشپواریانس 

(Forni et al., 2011)شود  . از سویی افرادی که تصور می

با استفاده از شجره رابطۀ خویشاوندی یکسانی داشته 

های ژنگان رابطۀ  باشند ولی در عمل با استفاده از داده

مورد انتظار بود را  ازآنچهخویشاوندی کمتر و یا بیشتر 

 شود. نشان خواهند داد که خود باعث افزایش واریانس می
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های  مختلف از جمعیت های بررسی که ییازآنجا

مختلف خویشاوندی استفاده  های با درجهمتفاوت 

 های ضریبکمیّ  ۀکنند بهتر است برای مقایس می

 یجا بهخویشاوندی  های رابطههای مختلف  ماتریس

 ۀا به مقایسه این ماتریس عنصرهایمستقیم  ۀمقایس

قطری و غیر قطری این  عنصرهاینسبی تفاوت 

 این در عنصرهاها پرداخت. تفاوت بین این  ماتریس

 .Chen et al گزارش شده است. 3در جدول  بررسی

خود تفاوت بین های  در نتایج بررسی (2011)

را  G05و  Aعنصرهای قطری و غیر قطری در ماتریس 

 2/1ند که نسبت گزارش کرد 829/0و  99/0به ترتیب 

 همسان برقرار است. این نسبت تا حدودی ها آنبین 

به  71/0در برابر  95/0) مقادیربین همین  3/1نسبت 

در جمعیت  G05و  Aماتریس ترتیب برای 

در  که یدرحال. شده( در این بررسی است انتخاب

در  97/0بین این دو کمیت ) 5/1دیگر نسبت   بررسی

 ( گزارشG05 و A ماتریس یبرا به ترتیب 66/0برابر 

 . (Forni et al., 2011)شد 
 

 های خویشاوندی های مختلف رابطه میانگین و واریانس عنصرهای قطری در ماتریس بیشینه، . کمینه،1جدول 

Table 1. Minimum, maximum, average and, variance of diagonal elements in different genomic relationship matrixes 
Gwei Gnorm G05 Gref Gfoun A 

  

0.830 0.914 1.098 1.968 1.907 1.000 Minimum 

Population 1 1.610 1.281 1.690 2.761 2.685 1.267 Maximum 
1.012 1.000 1.221 2.154 2.089 1.012 Average 
0.008 0.002 0.004 0.008 0.008 0.0008 Variance 
0.815 0.904 1.103 2.211 1.924 1.000 Minimum 

Population 2 1.708 1.287 1.773 3.147 2.787 1.315 Maximum 
1.038 1.000 1.262 2.445 2.183 1.040 Average 
0.014 0.002 0.008 0.015 0.013 0.001 Variance 

 
 های خویشاوندی های مختلف رابطه کمینه، بیشینه، میانگین و واریانس عنصرهای غیر قطری در ماتریس .2جدول 

Table 2. Minimum, maximum, average and, variance of off-diagonal elements in different genomic relationship matrixes 
Gwei Gnorm G05 Gref Gfoun A   

-0.260 0.4 0.224 0.860 0.816 0 Minimum 

Population 1 1.009 1.000 1.220 2.150 2.084 0.765 Maximum 
0.032 0.537 0.449 1.157 1.109 0.032 Average 
0.01 0.002 0.006 0.01 0.01 0.002 Variance 

-0.290 0.43 0.25 1.052 0.844 0.0008 Minimum 

Population 2 1.283 1.105 1.445 2.701 2.372 0.858 Maximum 
0.089 0.593 0.533 1.451 1.212 0.089 Average 
0.02 0.003 0.01 0.02 0.02 0.003 Variance 

 
 های خویشاوندی های مختلف رابطه های عنصرهای قطری و غیر قطری در ماتریس . تفاوت میانگین3جدول 

Table 3. Difference between averages of diagonal and off-diagonal elements in different genomic relationship matrixes 
Gwei Gnorm G05 Gref Gfoun A  

0.98 0.46 0.77 1 0.98 0.98 Population 1 
0.95 0.41 0.71 0.99 0.93 0.95 Population 2 
 

یری با پذ وراثتهای واریانس و  برآوردهای مؤلفه

ارائه  4گانی مختلف در جدول های ژن استفاده از ماتریس

های ژنتیکی و  شده است. در جمعیت اول برآورد واریانس

ی یکسان تا حدود Gref و Gfoun مانده با استفاده از باقی

نیز تفاوت بسیار  Gwei برآوردها بااست. همچنین این 

ی با استفاده از این سه ریپذ وراثت که یطور بهکمی دارند 

تغییر دارد.  267/0تا  251/0ماتریس تنها در دامنۀ 

ها و  از روش ماتریس سه این کردن مقیاس برای اگرچه

های   های آللی مختلف استفاده شد ولی واریانس فراوانی

تواند ناشی  برآورد شده تا حدودی همسان هستند که می

از همسانی تفاوت بین عنصرهای قطری و غیر قطری این 

باشد. برآورد  99/0و  95/0، 93/0ها، به ترتیب  ماتریس

واریانس ژنتیکی با استفاده از دو ماتریس دیگر در مقایسه 

است و این تورم در رابطه با  1با این سه ماتریس متورم

Gnorm  قاعدة شدیدتر است. نتایج این جدول گویای یک

کلی در برآورد واریانس ژنتیکی است به صورتی که این 

ای قطری و معکوس با تفاوت بین عنصره طور بهبرآورد 

                                                                               
1. Inflate 
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کار هکوواریانس ژنتیکی ب-غیر قطری ماتریس واریانس

مرتبط است و این  BLUPهای  رفته در ساختار معادله

قاعده در هر دو جمعیت صادق است. بنابراین بالاترین 

آمد که  به دست Gnormواریانس ژنتیکی با استفاده از 

تفاوت بین عنصرهای قطری و در هر دو جمعیت کمترین 

برآورد  نکهیاری آن وجود داشت. با توجه به غیر قط

مانده برای هر پنج ماتریس تا حدودی برابر  واریانس باقی

است در نتیجه واریانس ژنتیکی بالاتر منجر به 

به ترتیب برای جمعیت  33/0و  42/0ی بالاتر )ریپذ وراثت

 شده است.  Gnormیک و دو( برای 

 Gتریس تابع نوع ما یکل بهنتایج در جمعیت دوم 

ها برآوردی متفاوت از Gاز  هرکدامکار رفته است و هب
2

a توان  دارند. تنها برآوردهای نزدیک به هم را می

دانست. Gwei  و Gfoun از ناشیبرآوردهای 

تأثیر انتخاب در یک جمعیت  نیتر مهم که ییازآنجا

طور  بهتغییر در فراوانی آللی است و فراوانی آللی نیز 

 ,Falconer & Mackay)در واریانس ژنتیکی  میمستق

دخالت دارد پس  Gو در مقیاس ماتریس  (1995

های واریانس تغییر چشمگیری در  برآورد مؤلفه

دارند. برخلاف جمعیتی که بدون  شده انتخابجمعیت 

با  شده استفادهانتخاب بود و هر دو فراوانی آللی 

ی تا حدودو آزمون  گذار هیپاهای  استفاده از حیوان

شده تغییر این دو  یکسان بودند امّا در جمعیت انتخاب

فراوانی منجر به برآوردهای متفاوت از واریانس ژنتیکی 

های ژنتیکی برآوردشده در  شد. همچنین همۀ واریانس

در جمعیت  ها آن جمعیت دوم نسبت به متناظرهای

کاهش  گذاریاول کمتر است که این نیز ناشی از اثر

 . (Bulmer, 1976)انتخاب است  گذاریریانس بر اثروا

 
 های خویشاوندی ژنگانی های مختلف رابطه اشتباه استاندارد با استفاده از ماتریس ±های واریانس . برآورد مؤلفه4جدول 

Table 4. Estimation of variance component ± standard error by using different genomic relationship matrixes 
Gwei Gnorm G05 Gref Gfoun   

0.724±0.014 0.728±0.015 0.726±0.015 0.729±0.015 0.728±0.015 2

e  

Population 1 0.264±0.012 0.53±0.03 0.324±0.017 0.244±0.012 0.249±0.012 2

a  

0.267±0.011 0.42±0.016 0.31±0.014 0.251±0.011 0.255±0.011 2h  
0.770±0.012 0.778±0.012 0.776±0.012 0.778±0.012 0.777±0.012 2

e  

Population 2 0.182±0.03 0.386±0.06 0.224±0.04 0.156±0.03 0.173±0.03 2

a  

0.191±0.02 0.332±0.032 0.224±0.024 0.17±0.022 0.182±0.023 2h  
 

های همبستگی  توصیف آماری ضریب 5جدول 

شده و حقیقی را  بینی های اصلاحی پیش بین ارزش

های همبستگی بین دو  دهد. مقایسۀ ضریب نشان می

های  دهد که همبستگی بین ارزش جمعیت نشان می

های Gاز شده با استفاده  بینی اصلاحی حقیقی و پیش

مختلف همواره در جمعیت با آمیزش تصادفی بالاتر 

است. نتیجۀ کلی دیگر این است که استفاده از فراوانی 

کمترین  Gآللی جمعیت مرجع برای مقیاس کردن 

های دارای  برتری را دارد و تفاوتی هم بین جمعیت

های دارای انتخاب که  آمیزش تصادفی و جمعیت

هایی  با چنین جمعیتطورمعمول در اصلاح دام  به

بالاترین ضریب همبستگی در  داریم، نیست. سروکار

آمد که  به دست Gnorm جمعیت اول با استفاده از

بود.  005/0در حد بسیار ناچیز  Gwei آن بااختلاف 

 Gweiبا  آمده دست بهضریب همبستگی  حال نیباا

تری داشته و میزان کمینۀ آن  اشتباه استاندارد پایین

، همین اعداد از هرحال بهاست.  Gnorm زبالاتر ا

درصد 8 کم دستمتناظرهای خود در جمعیت دوم 

های همبستگی  تفاوت بین ضریب اگرچهبالاتر بودند. 

های ژنگانی مختلف در جمعیت  با استفاده از ماتریس

رسد ولی مقایسۀ  اول خیلی چشمگیر به نظر نمی

در  را Gwei ی برتریروشن بهها در جمعیت دوم  ضریب

یک استاندارد  عنوان بهطورمعمول  که به Gfoun مقابل

 طورمعمول به نکهیباا .دهند شود نشان می استفاده می

هایی برای  این فراوانی در دسترس نیست ولی روش

 Gengler et)ها پیشنهاد شده است  فراوانیبرآورد این 

al., 2007)ها،  . در مقایسه با دیگر بررسیAguilar et 

al. (2010) را با استفاده از فراوانی  بالاتری درستی
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در مقایسه با استفاده از فراوانی آللی کنونی  5/0آللی 

های  جمعیت آزمون و یا برآورد فراوانی آللی حیوان

. در (Aguilar et al., 2010)گزارش کردند  گذار انیبن

تفاوت خاصی بین  Chen et al. (2011)دیگر   بررسی

ها و  برای همۀ جایگاه 5/0للی استفاده از فراوانی آ

استفاده از فراوانی آللی جمعیت مرجع برای صفات 

های گوشتی  وزن بدن و گوشت سینه در جوجه

 .Gao et al. (Chen et al., 2011)مشاهده نکردند 

که یک اثرگذاری  G-BLUPنیز دو مدل  (2012)

ها وجود داشت را برای  ژن اضافی نیز در مدل چند

رسی کردند و هیچ تفاوتی بین مقیاس شانزده صفت بر

و مقیاس نکردن آن گزارش نکردند. ولی  Aبا  Gکردن 

در  Aشده با  مقیاس Gاستفاده از یک  ها آندر بررسی 

 16میانگین برای  طور بهی ا مرحله تکقالب روش 

ی ا مرحله تکدرصد درستی بالاتری از روش  3/0صفت 

  در بررسیمقیاس نشده بود ارائه داد.  Gکه در آن 

Forni et al. (2011)  ضریب همبستگی بین ارزش

( و ارزش اصلاحی EBVشده ) بینی اصلاحی پیش

( با استفاده از فراوانی GEBVشدة ژنگانی ) بینی پیش

( از استفاده از فراوانی آللی 79/0بالاتر ) 5/0آللی 

 Gnorm شده در جمعیت مرجع و استفاده از مشاهده

 . (Forni et al., 2011)شد  ( گزارش78/0)

 

 شده بینی های اصلاحی حقیقی و پیش های همبستگی بین ارزش اشتباه استاندارد ضریب ±. کمینه، بیشینه و میانگین5جدول 

Table 5. Minimum, maximum and average ±standard error of correlation coefficient between true and estimated 

breeding values 
Gwei Gnorm G05 Gref Gfoun 

  

0.685 0.637 0.601 0.628 0.594 Minimum 
Population 1 0.86 0.88 0.853 0.833 0.852 Maximum 

0.740±0.005 0.745±0.008 0.735±0.007 0.723±0.007 0.737±0.007 Average 
0.436 0.415 0.376 0.377 0.384 Minimum 

Population 2 0.854 0.865 0.839 0.847 0.84 Maximum 
0.663±0.013 0.65±0.016 0.653±0.014 0.65±0.017 0.644±0.016 Average 

 

عرض از مبدأ، ضریب رگرسیون و ضریب  6جدول 

های اصلاحی حقیقی با استفاده  ارزش بینی یشپتعیین 

های مختلف  ارزش اصلاحی با مدل های بینی یشپاز 

G-BLUP ضریب دهد را در دو جمعیت نشان می .

تغییر  033/1تا  008/1رگرسیون در جمعیت اول بین 

 میزانداشت که همگی مقادیر قابل قبولی بوده و تنها 

ارزش اصلاحی  بینی یشپدر  1بسیار ناچیزی کم برآورد

خورد. میانگین اریبی در پنج مدل  حقیقی به چشم می

یی ها ینیب شیپ Gwei بود. در این جمعیت 026/0

و  008/0کند )میزان اریبی بسیار ناچیز  تولید می بیناار

 در رتبۀ بعدی قرار دارد، G05 ی است(،پوش چشم  قابل

Gnorm و Gfoun مشترک برآوردی یکسان ارائه  طور به

( با 033/0ی )نیب شیپترین  اریب تیدرنهادهند و  می

آید. ضریب رگرسیون مورد  می دستبه Gref یریکارگ به

پیش انتخاب  هرگونهغیاب ارزیابی در   انتظار در مدل

ها نزدیک به یک است  برای تعیین نژادگان کردن حیوان

(Mäntysaari et al., 2010).  

                                                                               
1. Underestimate 

ها در  با استفاده از همۀ مدل ها ینیب شیپاریبی 

جمعیت دوم بدون استثناء میزانی افزایش یافت. البته با 

اریبی به  Gwei این توضیح که در رابطه با استفاده از

ی اصلاحی حقیقی حرکت ها ارزش 2برآوردسمت بیش 

 بوده 009/0 تنها برآوردی بیش این حال نیبااکرده است. 

 اول جمعیت همسان و است یپوش چشم قابلدر عمل  و

 بهترین G کردن مقیاس برای A ماتریس از استفاده

 در شود می بیناار برآوردی تولید به منجر که را نتیجه

شدة متورم  بینی انی پیشهای اصلاحی ژنگ ارزش. دارد پی

های ژنگانی  کننده در ارزیابی یک موضوع بسیار نگران

مرتبط با مخلوط کردن نادرست  طور عمده بهاست که 

نشده و دارای  شده و نژادگان های نژادگان های حیوان داده

 ;Meuwissen et al., 2011)رکورد پدیدگانی است 

Vitezica et al., 2011)طورمعمول  ه. در چنین شرایطی ب

های اصلاحی ژنگانی متورم، ارزش بیشتری به  ارزش

تر که با پیرهای  های جوان در مقایسه با حیوان حیوان

وتحلیل شده و تعیین نژادگان  های سنتی تجزیه روش

                                                                               
2. Overestimate 
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دهد. در جمعیت دوم نیز استفاده از فراوانی  اند می نشده

 Gآللی جمعیت مرجع برای مقیاس کردن ماتریس 

های  داده  در بررسی را تولید کرد. ها ینیب شیپترین  اریب

با استفاده از  Gواقعی در گاو برای تشکیل ماتریس 

کارگیری این  های آللی متفاوت استفاده شد و با به فراوانی

Gهای ها در ساختار معادله G-BLUP  ،نشان داده شد

شده برای تولید  بینی های اصلاحی ژنگانی پیش ارزش

ئین، همواره بیش برآوردهایی از شیر، چربی و پروت

شده هستند و دامنۀ  های اصلاحی دی رگرس ارزش

 Makgahlela)گزارش شد  71/0-82/0ضریب رگرسیون 

et al., 2013).  افزایش درستی ارزش اصلاحی ژنگانی

شده با استفاده از فراوانی آللی جمعیت پایه در  بینی پیش

 شده دهمشاهی فراوانی آللی جا به Gتشکیل ماتریس 

 . (VanRaden, 2008)گزارش شده است  01/0

 
 شده بینی های اصلاحی حقیقی بر پیش خط رگرسیون و ضریب تعیین تابعیت ارزش یبش. عرض از مبدأ، 6جدول 

Table 6. Intercept, coefficient of regression and determination coefficient of true breeding values on estimated 

breeding values 
Gwei Gnorm G05 Gref Gfoun   

-0.009±0.018 -0.038±0.057 0.005±0.036 -0.037±0.046 -0.005±0.055 b0 
Population 1 1.008±0.03 1.031±0.033 1.025±0.033 1.033±0.033 1.031±0.033 b1 

0.63±0.014 0.63±0.014 0.63±0.015 0.63±0.015 0.63±0.015 R2 
1.067±0.038 0.867±0.031 0.845±0.025 0.833±0.026 0.825±0.043 b0 

Population 2 0.991±0.034 1.051±0.04 1.031±0.037 1.063±0.043 1.048±0.034 b1 
0.54±0.038 0.52±0.04 0.52±0.04 0.52±0.041 0.52±0.04 R2 

b0: Intercept, b1: Coefficient of regression, R2: Determination coefficient 

 

 گیری یجهنت

هدف  ینتر مهم عنوان بهبهبود ژنتیکی صفات مختلف 

 هنگامی فراهمهای اصلاح نژادی در دام و طیور  برنامه

با آنچه  ها حیوانشایستگی ژنتیکی  بینی یشپاست که 

د بیشترین نزدیکی را داشته باشد. ده می رخدر عمل 

 DNAهای تجاری  دسترسی به انواع تراشهامروزه با 

و در نتیجه  ژنتیکی بهتر همانندی گیری امکان اندازه

ها فراهم  های ژنتیکی حیوان تر ارزش بینی دقیق یشپ

های  آوردن رابطه به دستشده است. هدف این بررسی 

بود که نسبت به همان نسل پایۀ  Gخویشاوندی در 

شده باشند. چنین ماتریسی  یفتعر Aشده در  استفاده

نشده  شده و نژادگان های نژادگان امکان مقایسۀ حیوان

جداگانه  طور بهکه  یدرصورتولی دارای رکورد پدیدگانی 

کند. نتایج این  وتحلیل شوند را بهتر فراهم می نیز تجزیه

اثر مستقیم بر  Gتحقیق نشان داد، ساختار ماتریس 

های واریانس  ها و برآورد مؤلفه بینی مدل یشپقابلیت 

های با  در جمعیتها  بینی مدل یشپقابلیت  اگرچهدارد. 

یک جمعیت شاهد در این  عنوان بهآمیزش تصادفی 

بررسی خیلی تفاوت نداشت که البته هنوز هم این تفاوت 

باشد ولی در جمعیت  مهمتواند  بسیار کم می

جمعیت هدف یک اصلاحگر،  عنوان بهشده،  انتخاب

 ها در برآورد اجزای واریانس بسیار محسوس بود. تفاوت

 عنوان بهطورمعمول فراوانی آللی جمعیت پایه  به

توصیه  Gیک استاندارد برای مقیاس کردن ماتریس 

شود ولی در عمل این فراوانی در دست نبوده و  می

باید استفاده شوند بنابراین خطای  ها آنبرآوردهای 

برآورد این فراوانی ممکن است موجب اریب شدن 

ورد نادرست های خویشاوندی و در نتیجه برآ رابطه

های اصلاحی شود. ولی  های واریانس و ارزش مؤلفه

شدة  برای تشکیل ماتریس وزن Aاستفاده از ماتریس 

Gwei مراتب بهکند بلکه  نه تنها این مشکل را حل می 

تولید  Gfoun یب، حتی بهتر ازناارتر و  نتایج درست

در  شده مشاهدهکند. استفاده از فراوانی آللی  می

نتایجی ها  مقیاسنسبت به دیگر  Gref جمعیت مرجع

های بدون انتخاب که احتمال  اریب حتی در جمعیت

وجود دارد تولید  ها آنتغییر فراوانی آللی در  نداشتن

یک  عنوان بهنیز  5/0کند. استفاده از فراوانی آللی  می

های دارای انتخاب  جایگزین دیگر در جمعیت ۀگزین

تر  های دقیق استنباط حال نیبااتواند مطرح باشد.  می

ی از این های بررسیخواهد آمد که  به دست هنگامی

از  متفاوتی های همختلف با درج های هقبیل روی جامع

های تصادفی و همچنین صفاتی با  و آمیزش گزینش

های مختلف انجام شود که QTL شمارپذیری و  وراثت

 است. یبیشترتر و  جامعنیاز به تحقیقات 
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