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 Introduction: In the past, pedigree relationships were used to control and monitor 

inbreeding because genomic relationships among selection candidates were not available 

until recently. 

Materials & Methods: These consequences were measured by genetic gain, pedigree- 

and genome-based rates of inbreeding, and local inbreeding across the genome. Their 

effect on the accuracy of genomic predictions was also investigated using simulation data. 

A baseline population of 1000 animals for 4000 generations was simulated using QMsim 

software. The number of ten chromosomes and 1000 SNP markers on each chromosome 

was simulated and the total number of QTLs on ten chromosomes was 1000. 

Result: The results of the present study showed that the rate of genetic improvement in 

the genomic breeding value (GBLUP) method was estimated to be 13 percent higher than 

the TBLUP method. The rate of pedigree inbreeding method in GBLUP method was much 

lower than TBLUP method, although in the method of inbreeding estimated by IBD this 

rate was very small. The difference in the accuracy of genomic prediction for the method 

in which inbreeding was estimated to be low marker was 24 units higher than the pedigree 

method. 

Conclusion: In general, the results of the present study showed that the estimate of 

inbreeding was less accurate and its effect on the accuracy of genomic prediction was 

significant. 
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برای کنترل  یااز روابط شجرهدلیل عدم شناخت روابط خویشاوندی ژنومی بین افراد جمعیت در گله  تنها هدر سالیان گذشته ب :مقدمه

 .شدیاستفاده مخونی هم

روش لوکاس خونی به( و میزان هم𝑭𝒑𝒆𝒅∆)روش شجره خونی به(، میزان همG∆در پژوهش کنونی میزان پیشرفت ژنتیکی ) ها:مواد و روش

IBD (∆𝑭𝑰𝑩𝑫 برای دو روش )GBLUP   وTBLUP سازی بینی ژنومی به کمک داده شبیهها بر صحت پیشچنین تاثیر آنبرآورد و هم

. تعداد ده کروموزوم و سازی شدشبیه QMsimافزار نسل به کمک نرم 4000حیوان برای  1000بررسی شد. یک جمعیت پایه متشکل از 

 عدد درنظر گرفته شد.  1000ها بر روی ده کروموزوم QTLسازی و تعداد کل شبیه SNPنشانگر  1000بر روی هر کروموزوم 

تر نسبت به درصد بیش 13( GBLUPنتایج پژوهش حاضر نشان داد که میزان پیشرفت ژنتیکی در روش ارزش اصلاحی ژنومی ) نتایج:

برآورد شد هرچند که در  TBLUPتر از روش بسیار پایین GBLUPروش شجره در روش خونی بهد شد. میزان همبرآور TBLUPروش 

خونی بینی ژنومی برای روشی که هماین میزان تفاوت بسیار ناچیز بود. میزان تفاوت صحت پیش IBDخونی برآورد شده به کمک روش هم

 دست آمد.هتر بواحد بیش 24به کم نشانگر برآورد شد نسبت به روش شجره، 

بوده و  رتر برخورداخونی به کم نشانگر از صحت بیشطورکلی نتایج پژوهش حاضر نشان داد که برآورد میزان همبه :گیری و بحثنتیجه

 دار بود.بینی ژنومی معنیتاثیر آن بر صحت پیش
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 مقدمه

 BLUP)=بینی نااریب خطی سنتی بهترین پیش کمک روشبه       

Best Linear Unbiased Prediction( ارزش اصلاحی افراد )EBV= 

Estimated Breeding Value) کمک رکوردهای به مختلف صفات برای

شود. با استفاده از این خود فرد، شجره و خویشاوندان تخمین زده می

ها و روش، ارزش اصلاحی بعضی از صفات نظیر مقاومت به بیماری

باشد. با پذیر میقابل ارزیابی و به سختی امکانکیفیت لاشه و ... غیر

( GBV=Genomic Breeding Value) ژنومی بینیپیش روش از استفاده

باشند، که در سرتاسر ژنوم پراکنده می SNPکمک نشانگرهای و به

 Meuwissenشود )می زده تخمین گونه صفات اصلاحی برای این ارزش

روش اصلاحی ژنومی نسبت بهطورکلی ارزش ه(. ب2001و همکاران، 

دلیل استفاده از نشانگرهای با تراکم بالا در هسنتی ارزش اصلاحی ب

کنند بینی بالاتری را برای صفات برآورد میسطح ژنوم، صحت پیش

(Ni  ،از طرف دیگر ماتریس خویشاوندی ژنومی 2017و همکاران .)

ی بین نسبت به ماتریس خویشاوندی بر پایه شجره روابط خویشاوند

(. برای Goddard ،2009کند )تر برآورد میافراد را با صحت بیش

کمک شجره برای دو فرد تنی نمونه رابطه خویشاوندی مورد انتظار به

کمک ماتریس شود این در حالی است که بهدرنظر گرفته می 5/0

های کرموزم تفرق به و بستگی بوده ژنومی این عدد متفاوت خویشاوندی

حال افزایش صحت ارزش اصلاحی ژنومی بسته رد. با اینوالدینی دا

تواند صفات، می های تاثیرگزار رویها و تعداد ژنگاهروش به تفاوت بین

(. برای صفاتی که تحت 2012و همکاران،  Sonessonمتفاوت باشد )

BLUP (G-BLUP )روش ژنومی های بزرگ اثر قرار ندارند،QTLتاثیر 

بینی، اثرات نشانگر را با صحت بالاتر های پیشنسبت به دیگر روش

تاثیر جایگاه بزرگ اثر چنین برای صفات تحتکنند، همبرآورد می

صحت بالاتری  هاروش دیگر به نسبت BayesB روش )صفت تولید شیر(

(. 2010و همکاران،  Hayes؛ 2010و همکاران،  Daetwylerدارد )

 (Optimum contribution selection =OCSانتخاب توزیع مطلوب )

وسیله هخونی در نتاج بیک روش انتخاب که با کاهش میزان هم

محدود نمودن روابط خویشاوندی بین والدین انتخاب شده باعث 

(. 1997و همکاران،  Meuwissen) گرددمی ژنتیکی پیشرفت ترینبیش

کنترل  یشجره برا خویشاوندی بر پایه  روابط یهاسیتاکنون، از ماتر

 یخونمحدوده هم زانیم نیاستفاده شده است، که ا یخونهم یهانرخ

 کند.ی، محدود مستیمرتبط ن QTL چیکه با ه یخنث جایگاه کی را در

جایگاهی در سطح  نیچن ایسوال مطرح شود که آ نیممکن است ا

 ریو سا در انتخای ژنومیجاکه خصوص از آنوجود دارد، به ژنوم

تعداد  ریصفات تحت تأث ترشیکه ب داده شده استمطالعات نشان 

؛ Goddard ،2001و  Hayes) ژنوم قرار دارندسطح در  QTLاز  یادیز

Yang  ،بنابراین استفاده از ماتریس خویشاوندی 2011و همکاران .)

خونی کمک نموده و یک ابزار موثر ژنومی ممکن است به کنترل هم

؛ 2000، و همکاران Fernandezگران در انتخاب باشد )برای اصلاح

Pedersen  ،خونی هم میزان بررسی هدف از پژوهش (.2010و همکاران

و ماتریس خویشاوندی  ژنومی خویشاوندی ماتریس هنگام استفاده از در

چنین میزان پیشرفت باشد. همشجره بر تخمین ارزش اصلاحی می

ژنتیکی در دو حالت استفاده از ماتریس خویشاوندی و ماتریس ژنومی 

 یخونهمسازی اندازگیری گردیده و میزان های شبیهدهکمک دابه

 .گردددر این دو حالت نیز بررسی می

 

 هامواد و روش

حیوان  1000یک جمعیت پایه متشکل از  :جمعيت سازیشبيه      

 Sargolzaei)شد  سازیشبیه QMsim افزارنرم کمکهب نسل 4000 برای

حیوان  100حیوان نر و  100در ادامه تعداد  (.Schenkel ،2009و 

( انتخاب 0G)صورت تصادفی برای نسل صفر هب 4000ماده از نسل 

کمک انتخاب حیوانات به ( انتخاب10Gتا  1G) بعدی هایدر نسل شدند.

( pedFخونی براساس شجره )توزیع مطلوب صورت گردید. ضریب هم

فراد نسل ( به این فرض که ا𝐹𝑝𝑒𝑑∆خونی براساس شجره )و میزان هم

گیری هگونه خویشاوندی نداشتند، اندازصفر نسل پایه و با هم هیچ

جفت کروموزوم و هر کروموزوم به اندازه  10شدند. ژنومی به تعداد 

ها در طول مورفیسمسازی شد. تمام پلیمورگان شبیه -یک سانتی

، Fisherرایت انجام شد ) -نسل به کمک مدل جمعیتی فیشر 4000

 SNPنشانگر  1000(. بر روی هر کروموزوم Wright ،1931؛ 1930

 1000ها بر روی ده کروموزوم QTLسازی گردید و تعداد کل شبیه

 مصنوعی نشانگر 100 تعداد چنینهم شد. گرفته درنظر عدد

با فواصل  (IBD= Identical by descentجد مشترک ) با هموزیگوسیته

یک توزیع گاما با  یکسان بر روی هر کروموزوم درنظر گرفته شد.

 66/1و  4/0ترتیب به (Scale) و مقیاس (Shape) پارامترهای شکل

در ادامه اثرات  استفاده شد. QTLمنظور اثرات افزایشی برای هر به

QTL ها استاندارد گردیده و میزان واریانس ژنتیکی کل یک در نظر

 گرفته شد.

: خمينیمحاسبه ارزش فنوتيپی، ارزش اصلاحی واقعی و ت       
کمک حیوانات به (True breeding value=TBV) واقعی اصلاحی ارزش

 مدل زیر محاسبه شد:

𝑇𝐵𝑉𝑖                       : 1 معادله = ∑ (𝑥𝑖𝑗1𝑔𝑗1 + 𝑥𝑖𝑗𝑘𝑔𝑗𝑘)
1000
𝑗=1 

جایگاه  QTLدر  iامین الل فرد  kهای تعداد کپی ijkx، 1در معادله 

j  ام وkjg  اثرk  امین الل در موقعیتj باشد. ام می 

 2کمک معادله چنین ارزش فنوتیپی افراد در آزمون ناتنی بههم

 برآورد شد:
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𝑦𝑖                                               :  2 معادله = 𝑇𝐵𝑉𝑖 + 𝜀𝑖 

یانگین صفر ام که از توزیع نرمال با م iخطای حیوان  𝜀𝑖، 2در معادله 

 نمود. تبعیت می σ𝑒2و واریانس 

زیر برآورد  و مدل BLUP-Gکمک روش آماری ( بهjaاثرات نشانگرها )

 (:2001و همکاران،  Meuwissenشد )

𝑦𝑖                                           :  3معادله  = 𝜇 + ∑ 𝑋𝑖𝑗𝑎𝑗 + 𝑒𝑖
𝑛
𝑗 

نشانگرها، تعداد کل  nمیانگین کل،  µام، iرد فرد رکو iy، 3در معادله 

ijX  ،ژنوتیپ نشانگر استاندارد شدهja  اثرات تصادفیj   امین نشانگر

𝑋𝑖𝑗مانده است. واریانس باقی ieو  =
−2𝑝𝑗

√𝐻𝑗
اشاره به افراد هموزیگوس  

𝑋𝑖𝑗برای آلل اول،  =
1−2𝑝𝑗

√𝐻𝑗
𝑋𝑖𝑗و  هتروزیگوس  اشاره به فرد  =

2𝑝𝑗

√𝐻𝑗
 

هتروزیگوسیتی  jHاشاره به فرد هموزیگوس برای آلل دوم دارد. 

 فراوانی آلل دوم بود.  jpنشانگر و 

صلاحی ژنومی ب سطح هارزش ا شانگر در کل  سیله مجموع اثرات ن و

 برآورد شد: 4وسیله معادله ژنوم به

𝐺𝐸𝐵𝑉𝑗                                             : 4معادله  = ∑ 𝑋𝑖𝑗�̂�𝑗
𝑛
𝑗 

در  BayesBکمک روش چنین ارزش اصلاحی ژنومی افراد بههم       

(. الگوریتم 2001و همکاران،  Meuwissenبرآورد شد ) Rافزار نرم

Meuwissen (1997 )کمک استفاده از روش انتخاب توزیع مطلوب به

های سنتی کمک روشهای اصلاحی بهشد. صحت ارزیابی ارزش برآورد

وسیله انتخاب توزیع مطلوب برآورد و مقایسه شدند. در و ژنومی به

( یا FA∆دست آمده از شجره )ادامه محدویت براساس ماتریس به

( بود. برای محاسبه اثرات نشانگر )از نسل اول تا دهم( FG∆نشانگر )

مارکوف مونت کارلو  های بیزی از الگوریتم زنجیرهدر تمام مدل

(MCMCاستفاده گردید. بدین ) 1000منظور از یک زنجیره با طول 

گرم کردن استفاده  دوره عنواننمونه اول به 1500گردید.  تکرار استفاده

( در G∆و پیشرفت ژنتیکی ) (F∆خونی در هر نسل )شد. میزان هم

ر هر خونی د( برآورد شد. میزان هم10G( تا نسل ده )0Gنسل صفر )

 IBDو روش لوکاس  (𝐹𝑝𝑒𝑑∆) دو روش استفاده از شجره کمکنسل به

(∆𝐹𝐼𝐵𝐷.محاسبه شد ) 

 

 نتایج
روش خونی به(، میزان همG∆مقایسه میزان پیشرفت ژنتیکی )      

IBD (∆𝐹𝐼𝐵𝐷 )روش لوکاس خونی به( و میزان هم𝐹𝑝𝑒𝑑∆شجره )

نشان داده شده  1در جدول   TBLUPو   GBLUPبرای دو روش 

 است.

 
 TBLUPو  GBLPروش لوکاس در دور روش خونی بهروش شجره و ميزان همخونی به: مقایسه ميزان پيشرفت ژنتيکی، ميزان هم1جدول 

 IBD (∆𝐹𝐼𝐵𝐷)خونی روش لوکاس هم (𝐹𝑝𝑒𝑑∆خونی شجره )هم (G∆پيشرفت ژنتيکی) تخمين ارزش اصلاحی

 87/0±23/3 001/0±0243/0 001/0±0314/0 (TBLUPاصلاحی تخمینی )ارزش 
 95/0±64/3 0001/0±0083/0 004/0±0298/0 (GBLUPارزش اصلاحی ژنومی )

( GBLUPژنومی ) اصلاحی ارزش روش در ژنتیکی پیشرفت میزان       

خونی میزان هم برآورد شد. TBLUPروش تر نسبت بهدرصد بیش 13

 TBLUPتر از روش بسیار پایین GBLUPدر روش به طریقه شجره 

 IBDکمک خونی برآورد شده بهبرآورد شد هرچند که در روش هم

خونی برآورد (. میزان هم1این میزان تفاوت بسیار ناچیز بود )جدول 

روش شجره خونی برآورد شده بهنسبت به هم IBDشده برای روش 

اما این مقدار  تر برآورد شددرصد بیش TBLUP ،29برای روش 

)جدول  دست آمدهتر بدرصد بیش GBLUP ،259تفاوت برای روش 

تر از خونی ژنومی بیشافزایش هم GBLUPبنابراین در طرح  (.1

مقایسه میزان پیشرفت ژنتیکی  روش شجره بود.خونی بهافزایش هم

(∆G،) شجره روشبه خونیهم میزان (∆𝐹𝑝𝑒𝑑) خونی بهمیزان هم و 

در   BayesBو   GBLUP( برای دو روش 𝐹𝐼𝐵𝐷∆) IBDلوکاس روش 

 نشان داده شده است. 2جدول 

 

 BayesBو  GBLUPروش لوکاس در دور روش خونی بهروش شجره و ميزان همخونی به: مقایسه ميزان پيشرفت ژنتيکی، ميزان هم2جدول 

 IBD (∆𝑭𝑰𝑩𝑫)خونی روش لوکاس هم (𝑭𝒑𝒆𝒅∆خونی شجره )هم (G∆پيشرفت ژنتيکی) تخمين ارزش اصلاحی

 87/0±23/3 0001/0±0083/0 004/0±0298/0 (GBLUPارزش اصلاحی تخمینی )

 42/0±10/3 0001/0±0081/0 007/0±0318/0 (BayesBارزش اصلاحی ژنومی )

 

روش نسبت به GBLUPمیزان پیشرفت ژنتیکی حاصل از روش        

BayesB  رد شد. این میزان تفاوت پیشرفت ژنتیکی حدود بالاتر برآو

وسیله روش خونی برآورد شده به(. هم2دست آمد )جدولهدرصد ب 4

تقریباً مشابه برآورد شد  BayesBو  GBLUPشجره برای دو روش 

 BayesBاین میزان برای روش  IBDکمک خونی بهاما در روش هم

 6زان حدود تر برآورد شد و این میبیش GBLUPروش نسبت به
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روش شجره و روش خونی برآورد شده بهدرصد بود. تاثیر میزان هم

نشان داده شده است.  3نشانگر بر صحت پیشرفت ژنومی در جدول 

خونی به کم بینی ژنومی برای روشی که هممیزان تفاوت صحت پیش

دست هتر بواحد بیش 24روش شجره، نشانگر برآورد شد نسبت به

تر زان پیشرفت ژنتیکی نیز برای این روش بیشچنین میآمد. هم

 دیده شد.

 
 خونیگيری همهبينی ژنومی برای دو روش اندازمقایسه ميزان پيشرفت ژنتيکی و صحت پيش :3جدول

  بينی ژنومیصحت پيش (G∆پيشرفت ژنتيکی) تخمين ارزش اصلاحی

  59/0±96/2 b005/43±0/0 (𝐹𝑝𝑒𝑑∆خونی شجره )هم

  IBD (∆𝐹𝐼𝐵𝐷) 25/1±10/4 a008/67±0/0روش لوکاس  خونیهم

  حثب

ها ایجاد خونی در گلههای متعددی برای برآورد میزان همروش       

و همکاران،  Pedersen؛ 1998و همکاران،  Grundyگردیده است )

 ماتریس خویشاوندی، علاوه بر یتوسعه انتخاب ژنوم(. با 2010

برای  زین س خویشاوندی مبتنی بر ژنومماتریبر شجره،  یمبتن

و همکاران،  Sonessonاستفاده گردید ) خونیمحاسبه میزان هم

2012 .) 

در پژوهش حاضر نشان داده شد که استفاده از ماتریس        

باعث افزایش  ایشجره خویشاوندی جای ماتریسهژنومی ب خویشاوندی

. در مطالعه (1درصد شد )جدول  13میزان پیشرفت ژنتیکی به

Pedersen ( 2010و همکاران) سازی صورت گردید که با داده شبیه

درصد گزارش گردید که نتایج  11مقدار میزان پیشرفت ژنتیکی به

در مطالعه حاضر میزان  .ها در توافق با پژوهش حاضر بودمطالعه آن

خونی نسبت به روش هم IBDروش لوکاس خونی برآورد شده بههم

 (. 1ش تخمین ارزش اصلاحی بالاتر برآورد شد )جدول شجره در رو

خونی برآورد شده توسط روش مطالعات مختلفی میزان هم       

IBD را نسبت به روش شجره بالاتر گزارش نمودند (Sonesson  و

Meuwissen ،2009 ؛Pedersen  ،گزارش شده 2010و همکاران .)

ر پایه ژنومی در است که هنگام استفاده از ماتریس خویشاوندی ب

 مقایسه با ماتریس خویشاوندی بر پایه شجره احتمالاً روابط بین 

تر برآورد ها دقیقگیری مندلی بین لوکاسچنین نمونهها و همآلل

کمک ژنوم با صحت بالاتر برآورد خونی برآورد شده بهشده و لذا هم

ن (. میزا2010و همکاران،  Pedersen؛ VanRaden ،2005گردد )می

کمک دو روش برآورد اثرات نشانگر پیشرفت ژنتیکی برآورد شده به

 نشان داده شده است.  2جدول  ( درBayesBو  GBLUP)روش 

روش نسبت به BayesBروش پیشرفت ژنتیکی برآورد شده به       

GBLUP دلیل مشابه و یکسان بودن هدست آمد که احتمالاً بهتر بکم

و همکاران  Wangباشد. در مطالعه  ژنومیسطح  ها درQTLاثرات تمام 

های بزرگ اثر در سطح QTL( گزارش شد که استفاده از 2016) 

بود.  GBLUPروش ژنوم باعث افزایش پیشرفت ژنتیکی نسبت به

نتایج بسیاری از مطالعات انجام شده با پژوهش کنونی در این مورد 

و همکاران،  Pedersen ؛2015و همکاران،  Barbato) داد نشان مطابقت

2010  .) 

خونی برآورد شده به کمک شجره و روش تفاوت میزان هم       

IBD( در روش تخمین ارزش اصلاحی ژنومی ،GBLUP و روش )

BayesB برآورد شد. گزارش شده است  0237/0و  0215/0ترتیب به

تر باشد، میزان ارتباط بین های سطح ژنوم کمQTLکه هرچه تعداد 

QTL تر خونی کمتر بوده و لذا این میزان تفاوت همها کمسها و لوکا

و  Pedersen؛ Meuwissen ،2009و  Sonessonگردد )برآورد می

خونی هم هنگام استفاده از در ژنتیکی پیشرفت میزان (.2010همکاران، 

در معادلات برآورد  IBDکمک لوکاس کمک شجره و بهبرآورد شده به

 ست. نشان داده شده ا 3در جدول 

به  IBDمیزان پیشرفت ژنتیکی در هنگام استفاده از شجره و        

بینی ژنومی چنین صحت پیشدست آمد.  همهب 10/4و  96/2ترتیب 

 67/0و  43/0ترییب در هنگام استفاده از شجره و ژنوم در معادلات به

دست آمد. گزارش شده است که هنگام استفاده از ماتریس ژنومی هب

شاوندی بین افراد با صحت بالاتر برآورد گشته و در نهایت روابط خوی

 (. Anato ،2014و  Waples) باشدتر میبینی ژنومی بیشصحت پیش

از اطلاعات  داد که استفاده کنونی نشان طورکلی نتایج پژوهشهب       

خونی بین افراد در گله نسبت به اطلاعات نشانگر برای برآورد هم

چنین استفاده کند. همتر برآورد میخونی را دقیقای میزان همشجره

کمک نشانگر و جایگزین کردن آن با از ماتریس خویشاوندی به

بینی ژنومی باعث افزایش صحت ای در معادلات پیشماتریش شجره

بیشتر ارزشهای اصلاحی افراد میگردد. 
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