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 Introduction: In the present study, the accuracy of genomic prediction based on 

different methods was investigated in a simulated population. 

Material & methods: In this study,  assessed genomic prediction accuracies based on 

different selection methods (phenotypic and estimated breeding value), evaluation 

procedures (GBLUP and ssGBLUP), training population (TP) sizes, heritability (h2) 

levels, marker densities and pedigree error (PE) rates in a simulated population. QMSim 

software was used to create a reference database of 1000 and number of animals was 

reduced to 200 (100 males and 100 females) during 95 generations to create LD and 

mutation-drift equilibrium. The heritability of the trait was 0.1, 0.3 and 0.5 and the 

marker density was simulated for three strategies of 1, 5 and 10 K. The proportions of 

errors substituted were 10%, 20% and 30%, respectively. 

Results: The results of this study showed that, compared with phenotypic selection, the 

results revealed that the prediction accuracies obtained using GBLUP and ssGBLUP 

increased across heritability levels and TP sizes during EBV selection. With increasing 

reference population size and trait heritability, genomic prediction accuracy increased 

in all strategies. When errors were introduced into the pedigree dataset from 0 to 30%, 

the prediction accuracies were only minimally influenced across all scenarios.  

Conclusion: Our study suggests that the use of ssGBLUP, EBV selection, and high 

marker density could help improve genetic gain seven in the case of pedigree error in 

cattle. 
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 مقاله پژوهشی   
 

 

 
 
 

  تی جمع کیدر   یژنوم  ین یبشی پ برصحت یابیمختلف انتخاب و ارز  یهاروشتاثیر 

 شده    یسازه ی شب
 
 

 

 
 

 3زادهشهناز یوسفی ،1الهیمحمد شمس  ،2منصور احمدی  ،*1یحیی محمدی 

 
 ، ایران ایلام  ،دانشگاه ایلام   ،دانشکده کشاورزی  ،گروه علوم دامی  1
 ، دانشگاه آزاد اسلامی، ایلام، ایرانحد ایلام وا،  علوم دامیگروه    2
 ، ایران ایلام   ، دانشگاه ایلامآزمایشگاهی و درمانگاهی، دانشکده پیرادامپزشکی،  گروه علوم    3

 چکیده   لمات کلیدی ک 
 پذیریوراثت

 تراکم نشانگر 
 بینیصحت پیش

 سازی داده شبیه
   روش انتخاب

 
 

 .بررسی شد  ،شده یسازهیشب تیجمع کیدر مختلف  یهابراساس روش یژنوم ینیبش ی پ در پژوهش حاضرصحت مقدمه:  

روش  و  تحقیق،   ها:مواد  این  انتخاب  یهاروش  در  تخمینی(  مختلف  اصلاحی  ارزش  و  روش)فنوتیپی  )ابیارز  یها ،  و   GBLUPی 

ssGBLUP)شده  یسازهیشب  تیجمع  کیشجره در    یخطا  زانی، تراکم نشانگر و میریپذوراثت  زانی، ممرجع  تیجمع  یها، اندازه ، 

  و تعادل جهش   LDحیوان و در ادامه برای ایجاد    1000برای ایجاد بانک اطلاعاتی مرجع به تعداد    QMSimافزار  از نرم  .بررسی شد

به    95دریفت در طی   تعداد حیوانات  نر و    100حیوان )  200نسل  پیدا نمود.  100حیوان  پذیری میزان وراثتحیوان ماده( کاهش 

  20، 10، 0سازی شد. میزان خطای شجره کیلوباز شبیه  10و   5،  1میزان تراکم نشانگر برای سه راهبرد    و   0/ 5و   3/0،  1/0صفت  

 نظر گرفته شد.  درصد در 30و 

و   ssGBLUPهای  بینی ژنومی برای روشفنوتیپ، صحت پیشدر مقایسه با انتخاب افراد براساس    پژوهش حاضر نشان داد که  نتایج: 

GBLUP  با افزایش اندازه جمعیت    تری نشان داد.کمک روش ارزش اصلاحی تخمینی برای تمام راهبردها افزایش بیش خاب بهبرای انت

درصد،    30به    0  بینی ژنومی در تمام راهبردها افزایش نشان داد. با افزایش خطای شجره ازپذیری صفت، صحت پیش مرجع و وراثت

 مقدار جزئی کاهش یافت.  بینی ژنومی بهصحت پیش

نتیجه  و  کهطورهب   گیری: بحث  داد  نشان  حاضر  پژوهش  نتایج  از    کلی  با    ssGBLUPاستفاده  مقایسه  افراد  GBLUPدر  انتخاب   ،

 . شودبینی میبراساس روش ارزش اصلاحی تخمینی در مقایسه با انتخاب فنوتیپی و تراکم نشانگر بالا، باعث افزایش صحت پیش
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 قدمه م
  حیوانات   (Genomic breeding value)  ژنومی  اصلاحی  ارزش        

  ی هاگونه  در  ی مهم اقتصاد  صفات ی کیژنت  بهبود یاغلب برا   شده  انتخاب

،  یژنوم یهاداده  ترکیباز  ریمقاد نیا .گرددیاستفاده م اهلی  هایدام

  ینیبشیپ نیبهتر کمکبهافراد    فنوتیپی و عملکرد  ایشجره  رکوردهای

  صحت (.  2،  1) آینددست میبه یژنوم  روش   ای(  BLUP)  یخط  نااریب

  ( Estimated breeding value  :EBV) اصلاحی تخمینیبرآورد ارزش 

  اصلاحی   واناتی انتخاب ح  صحتتواند بر  یاست که م  یفاکتور مهم

 Genomic)  یژنوم  انتخاب   براساس   صحت  علاوه برآن(.  3)  بگذارد  ریتأث

selection)  ی دیتک نوکلئوت  یشکلچند  با استفاده از اطلاعات تواندیم  

(SNPتوانا ،)در   دهد.  شی را افزا  ارزش اصلاحی ژنومی  ینیبشیپ  یی

بینی ژنومی،  قبلی گزارش گردیده که با افزایش صحت پیش  مطالعات

پیشرفت ژنتیکی، افزایش صحت انتخاب و کاهش فاصله نسل  افزایش

ای گزارش  مطالعه  در(. 5، 4)گردیده است   صفات اقتصادی ایجاد  برای

بینی ژنومی  راندمان انتخاب ژنومی تحت تاثیر صحت پیش  هگردید ک

بینی ژنومی تحت تاثیر فاکتورهای زیادی  (. صحت پیش6)  قرار دارد

وراثت (6)  اندازه جمعیت مرجع  ،(7)  بینیهای پیشجمله روشاز  ،  

برای    هایپژوهشدر   باشد.می(  9)  و تراکم نشانگر  (8)  پذیری صفت

ایجانومی بهبینی ژبرآورد صحت پیش د ماتریس خویشاوندی  کمک 

ارزش اصلاحی ژنومی برآورد گردیده است    GBLUPژنومی در روش  

توصیف   نیز  افراد  ژنتیکی بین  افزایشی  روش کوواریانس  این  در. (10 ،1)

ارزش    گردد.می شده،  ژنوتیپ  تعیین  حیوانات  برای  روش  این  در 

مستقیم برآور  (Direct genomic value)  ژنتیکی  و  حیوان  شده  د 

گیری  نمونه  ارزش اصلاحی، خطای  تخمینی  چنین نسبت به برآوردهم

روش    گردد.می کمک تراکم نشانگرها برآوردسرتاسر ژنوم به مندلی در

GBLUP   یک روش ساده که نیاز به حافظه محاسباتی کمی داشته و

در روش    (. 11گردیده است )  گاوهای شیری استفاده  ژنومی   در ارزیابی

GBLUP  تک مرحله( ایssGBLUPاز )  تعیین ژنوتیپ نشده    حیوانات

ماتریس خویشاوندی   روش  این  گردد. درمی  استفاده ژنومی  بینیپیش  در

ژنومی  (A)  ایشجره  خویشاوندی  ماتریس  حیوانات  به  (G)  و  کمک 

های اصلاحی ترکیب  تعیین ژنوتیپ شده و نشده برای برآورد ارزش

به معادله    w  اندیسنومی  در ماتریس خویشاوندی ژ  (.12گردند )می

ژنیک تصحیح  پلی  اثرات  را در  خویشاوندی  وزن   که  (10گردد ) می  اضافه

ماترس میزان اندیس   نمودن معکوس ای برای آسانمطالعه کند. درمی

w گرفته شده    نظردر 1تا  9/0بینی ژنومی از صحت پیش  برای برآورد

را بر    98/0تا    95/0از    wدر مطالعه دیگر میزان اندیس    .(10است )

در    .(13معنی گزارش گردیده است )صحت برآورد ارزش اصلاحی بی

کمک بینی ژنومی بهپیش گردیده که صحت اخیر گزارشهای  پژوهش

  تر سازی بیشدر داده شبیه GBLUP  روشنسبت به ssGBLUP  روش

برآورد صحت    ژنومی برای  طرف دیگر استفاده از انتخاب  از (.14) است

اقتصادی  پیش مهم  ژنتیکی صفات  افزایش  بهبود  برای  ژنومی  بینی 

ب و گوشتی  پیشنهاد  هدر گاوهای شیری  از محققین  بسیاری  وسیله 

های گزارش شده است که استفاده از روش  گردیده است. در پژوهش

ssGBLUP  مقایسه با روش  درGBLUP  که خطای شجره   برای زمانی

،  15)نماید  آورد میبینی را با دقت بالاتر بروجود دارد، صحت پیش

  ن یچند شیامکان آزما  یسازهیمطالعه شب کیدر ، گرید  طرف  از .(16

  ی تا الگوها  را داده اجازه چنین به محقق اینهم و وجود داشته  هینظر

استکه درک آن  یا دهیچیپ  یتکامل فراهم می  ها دشوار  به  کند.  را 

در مورد  را  یتوجه  قابل  نشیب یمهاجرت انسان  خچهیعنوان مثال، تار

انسان    DNA  تنوع   کنونی  یالگوها  استفراهم  را  در    (. 17)  نموده 

شیری و گوشتی    گاوهایویژه  ههای اهلی بدام سازی درمطالعات شبیه

ارزیابی برای  را  مهمی  در اطلاعات  است.  نموده  فراهم  ژنومی  های 

بینی ژنومی  (، صحت پیش 8بینی ارزش ژنتیکی کل )مطالعات پیش

ای  مرحلههای تکروش و مقایسه بین (18خالص و چندنژاده ) گاوهای

)دومرحلهو   داده14ای  از  شبیه(  است.های  شده  استفاده  با    سازی 

های شجره برای  توجه به سیستم ثبت رکوردگیری در ایران که داده

ناقص و دچار اشکال هستند، لذا در این پژوهش    مراکز تحقیقاتی  اکثر

بینی ژنومی مورد  پیش  شجره بر صحت  خطای  که تاثیر  گرددسعی می

بینی  از مطالعه حاضر برآورد صحت پیشبررسی قرار گیرد. لذا هدف 

روش براساس  انتخابژنومی  متفاوت  به  های  روش  )انتخاب  کمک 

های ارزیابی، اندازه  ، روش(تخمینیفنوتیپی و روش ارزش اصلاحی  

وراثت  مرجع،  میزان خطا پذیری صفاتجمعیت  و  نشانگر  تراکم  ی  ، 

 . بودسازی  های شبیهکمک دادهبه  (Pedigree error  :PE)  شجره

 

 ها روش مواد و  
بهداده:  سازیشبیه          ژنوتیپی  و  فنوتیپی  نرمهای  افزار  کمک 

QMSim    و وسعت واقعی  ایران    LDبرای ساختار  مورد گاوهای  در 

)شبیه شد  جمعیت    (.19سازی  فراسنجهساختار  شبیهو  سازی  های 

کروموزوم    29تراکم نشانگر برای    است.  داده شده  نمایش  1  جدول  در

سازی شد. در مرحله  کیلوباز شبیه  10و    5،  1با طول یکسان برابر  

در   سازی شد.نسل شبیه  1000حیوان برای    1000اول در نسل پایه  

ایجاد   برای  جهش   LDادامه  تعادل  طی    -و  در  نسل   95دریفت 

حیوان ماده(    100حیوان نر و    1000حیوان )  200تعداد حیوانات به  

تلاقی تصادفی   براساس  پایه  جمعیت  در  حیوانات  تلاقی  پیدا نمود.  کاهش

صورت  هحیوان نسل آخر جمعیت پایه ب  200بود. برای مرحله دوم  

   تصادفی انتخاب شدند.  
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سازی شده در  شبیههای : ساختار جمعیت و فراسنجه 1جدول 

 پژوهش حاضر

 

تلاقی    تصادفی انجام شد و حاصل هر  صورتهماده و نرها ب  تلاقی        

  2475نر و    حیوان  275  تعداد  سرانجام  بود.  20نتاج نر برای نسل    5

ب  حیوان  شدند.  هماده  انتخاب  انسباط  برای جمعیت  تصادفی  صورت 

اساس عملکرد فنوتیپی و ارزش اصلاحی تخمینی   حیوانات بر انتخاب

مادهBLUPرویه  ) و  نرها  برای  جایگزینی  میزان  گرفت.  ها  ( صورت 

،  1/0پذیری صفت  سازی شد. وراثتدرصد شبیه  20و    60ترتیب  به

فنوتیپی  5/0و    3/0 واریانس  برای  درنظر  1  و  بینی  پیش  گرفته شد. 

به  اصلاحی  ارزش هندرسونتخمینی  مختلط  معادلات خطی    کمک 

(Henderson mixed linear model)    تعداد ،  2000،  1000برای 

جمعیت پایه استفاده شد.    9و    8،  7حیوان از نسل    5000و    3000

ادامه   نسل    200در  از  پیش  10حیوان  میزان  انتخاب  برای  بینی 

شبیه  29  شدند. یکسان  طول  با  کروموزوم  تجفت  شد.  عداد  سازی 

نظر  کیلو باز در  10و    5،  1سه راهبرد    نشانگرها در سطح ژنوم برای

حیوانات فنوتیپ  شد.  اثراتبه  گرفته  تصادفی  باقی  کمک  مانده 

 ایجاد شدند.    QTLافزایشی برای  

شجرهشبیه        خطاهای  از  :  سازی  شجره  خطای  بررسی  برای 

بسته    SampleByرویه   نرم   doByدر  گرفته  Rافزار  از  شد.    کمک 

 بررسی شدند.   9و    8،  7های  تاثیر خطای شجره در نسل

 بینی ژنومی های پیش روش

ژنومی  به  :GBLUPرویه           ارزش  تخمین  برای  زیر  مدل  کمک 

 شود: مستقیم حیوانات از ژنوتیپ افراد کمک گرفته می

eZg1y                                :(1رابطه ) ++=  
ماتریس    Zاثرات ثابت،   بردار  µفنوتیپی،   هایبردار ارزش   y،  1 رابطه در

اثرات تصادفی نشانگر مرتبط می   g،  کندضرائب که مشاهدات را به 

مانده  تصادفی باقی  بردار اثرات eحیوان و    مستقیم  بردار اثرات افزایشی

واریانس   که   که   شد بالا فرض  معادله  در باشد.می

و  ژنت افزایشی  نشانگر    gیکی  براساس  ژنومی  خویشاوندی  ماتریسی 

باقیهم  .(10)  است تصادفی  اثرات  واریانس  بهچنین  را    کمک مانده 

ماتریس    باشد.مانده میواریانس باقی  که  ، جائی

G  های زنومی  کمک دادهبهSNP  کمک معادله زیر برآورد شد: و به 

   :  (2رابطه )

 
 =

−

−−
=

m
j

pjpj

PMPM
G

1
)1(2

))((

 
M باشد. برای انجام میهر حیوان   نشانگر برای  یآلل  ماتریسGBLUP 

 . (15استفاده شد )  GS3افزار  از نرم 

 GBLUP(Single- step GBLUP Model:) ایمرحله تک  روش        

زمان از اطلاعات افراد تعیین ژنوتیپ شده و  طور همدر این روش به 

ب )وسیله نشده  ژنومی  خویشاوندی  ماتریس  ترکیب  ماتریس  Gه  و   )

معادلات مختلط متناظر  شود.  ( استفاده میAای )خویشاوندی شجره 

 به شکل زیر هستند:

                                                                        :(3رابطه )
 

ای شبیه معادله آورده شده بود جز  معادله کلی در روش تک مرحله

شامل تمام حیوانات تعیین ژنوتیپ شده و نشده است   که بردار  این

 زش ار پارامتر

  نسل پایه مرحله اول: 

 1000(1000) تعداد نسل )اندازه( 

1فاز    

 95(200) تعداد نسل )اندازه( 

  2فاز 

  یافته توسعهنسل مرحله دوم: 

 100 از نسل پایه  انتخاب شده تعداد نر 

 100 از نسل پایه هانتخاب شده تعداد ماد

 20 تعداد نسل 

 5 تعداد نتاج برای هر ماده

  مرحله سوم: نسل اخیر 

 275 توسعه یافته از نسل  انتخاب شده تعداد نر 

 2475 توسعه یافتهاز نسل  انتخاب شده ه تعداد ماد

 10 تعداد نسل 

 1 تعداد نتاج برای هر ماده

 50% نسبت نرها 

 انتخابی  سیستم تلاقی

 60% نسبت جایگزینی نرها 

 20% نسبت جایگزینی مادها 

 حی/فنوتیپارزش اصلا انتخاب/ حذف 

 BLUP روش تخمین ارزش اصلاحی 

پذیری صفت وراثت 5/0و  3/0، 1/0   

 1 واریانس فنوتیپی

ها تعداد کروموزوم  29 

مورگان سانتی 2349 مجموع طول   

کیلو باز   10و  5، 1 تعداد نشانگرها   

نشانگرها توزیع    تصادفی 

 725 ها QTLتعداد 

 تصادفی ها QTLتوزیع 

MAF  1/0 برای هر نشانگر  

MAF  برای هرQTL 1/0  

 توزیع گاما  QTLها برای هر  اثرات افزایش آلل

0001/0 نسبت جهش مکرر   
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چنین اکنون  شود. همجایگزین می کوواریانس با    ماتریس  و ساختار

شامل ارزش اصلاحی برآورد شده برای هر دو گروه حیوان    بردار  

معادلات مختلط متناظر به   .(15)تعیین ژنوتیپ شده و نشده است  

 شکل زیر هستند: 

 

 : دارای ساختار زیراست  درآنکه  

 
 

ترتیب اشاره به حیوانات تعیین ژنوتیپ نشده  به  2و    1های  نویس زیر

نیز ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی است. معکوس   و  دارند  و شده

دیگر برای    علاوه ماتریسیبه   صورت معکوس ماتریسهماتریس ب  این

 صورت زیر است: احتساب اطلاعات ژنومی به

 
در نظر گرفته    85/0و    90/0،  0/ 95برای سه مقدار    wمقدار اندیس  

  . (20استفاده شد )  BLUPF90افزار از نرم ssGBLUPانجام   شد. برای

بینی ژنومی برای هر مرحله تراکم نشانگر،  برای ارزیابی توانایی پیش

طور  هحیوان ب 50000و  3000، 2000 ،1000اندازه جمعیت مرجع 

از نسل اعتبار    9تا    7های  تصادفی  برای  نهایت  و در  انتخاب شدند 

از  پیش شد.    200بینی  گرفته  کمک  دهم  نسل  در  صحت  حیوان 

کمک واریانس ژنتیکی افزایشی و واریانس خطای  بهژنومی    بینیپیش

 : (21)  محاسبه شد :Prediction error variance (PEV)  بینیپیش

                                                                                              :(4رابطه )


−
=

2

1

g

PEV
GEBV

      

  

 نتایج 
  فنوتیپ  به کمک انتخاب  ژنومی براساس بینیپیش صحت         

صحت    ،انتخاب  فنوتیپی  روش  اسبراس  :راهبردها  در سرتاسر  حیوان

.  ه استنشان داده شد   2راهبردها در جدول  ها برای تمام  بینیپیش

پذیری  برای وراثت GBLUPروش   بینی ژنومی برای صحت پیش  دامنه

  711/0تا    456/0از    3/0پذیری  وراثت، برای  512/0تا    286/0از    1/0

وراثت  برای  شد.    801/0تا    561/0از    5/0پذیری  و  برآورد  متفاوت 

،  1/0های پذیریبرای وراثت ssGBLUPحت برای روش این دامنه ص

 592/0و    743/0تا    494/0،  558/0تا    324/0ترتیب از  به  5/0و    3/0

هم  846/0تا   شد.  از  برآورد  مرجع  اندازه جمعیت  افزایش  با  چنین 

صحت  ssGBLUPو  GBLUPبرای دو روش   حیوان 5000به  1000

پذیری صفت  وراثت  چنین با افزایشهم  یافت. ژنومی افزایش بینیپیش

  1/0پذیری  بینی برای وراثتصحت پیش ترینافزایش نمود. کم صحت

برآورد شد. از طرف    5/0پذیری  ترین میزان صحت برای وراثت و بیش

با   از  دیگر  بینی کیلوباز صحت پیش  10به    1افزایش تراکم نشانگر 

برای وترین میزان صحت پیشافزایش یافت. بیش پذیری  اثت ربینی 

حیوان    5000کیلوباز و اندازه جمعیت مرجع    10، تراکم نشانگر  5/0

   (.2دیده شد )جدول  

 

های متفاوت جمعیت مرجع و پذیری برای اندازه با سطوح متفاوت وراثت ssGBLUP_0.95و  GBLUPکمک روش بینی ژنومی به: صحت پیش2جدول  

 ک روش فنوتیپی کم در انتخاب به تراکم نشانگر

 
 

  تراکم نشانگر  

 اندازه جمعیت مرجع  پذیریوراثت
 کیلو باز  10 کیلو باز  5 کیلو باز  1

GBLUP ssGBLUP GBLUP ssGBLUP GBLUP ssGBLUP 

1/0 

1000 286/0 324/0 299/0 337/0 339/0 378/0 

2000 312/0 344/0 377/0 402/0 396/0 441/0 

3000 356/0 394/0 401/0 432/0 439/0 487/0 

5000 371/0 412/0 448/0 457/0 512/0 558/0 

3/0 
 

1000 456/0 494/0 459/0 498/0 465/0 511/0 

2000 576/0 614/0 585/0 622/0 595/0 625/0 

3000 663/0 694/0 692/0 711/0 698/0 721/0 

5000 696/0 724/0 701/0 757/0 711/0 743/0 

5/0 

1000 561/0 592/0 571/0 601/0 573/0 603/0 

2000 671/0 704/0 680/0 706/0 691/0 712/0 

3000 759/0 772/0 758/0 780/0 761/0 796/0 

5000 798/0 811/0 762/0 795/0 801/0 846/0 
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بهصحت پیش         انتخاب  براساس  ژنومی  ارزش  بینی  کمک 

ارزش    انتخاب روش  راساسب:  راهبردها  سرتاسر  در  تخمینی  اصلاحی

 GBLUPهای  روش  کمکژنومی به  بینیپیش  صحت  تخمینی،  اصلاحی

اندیس    ssGBLUPو   متفاوت  ترکیب  سه  راهبردهای    Wبرای  و 

می  بینی ژنوصحت پیش  نشان داده شده است.  3متفاوت در جدول  

روش ارزش  کمک انتخاب بهبه  GBLUPو   ssGBLUPهای  روش برای

تر  روش فنوتیپی برای تمام راهبردها بیشاصلاحی تخمینی نسبت به

برای    GBLUPبینی ژنومی برای روش  برآورد شد. دامنه صحت پیش 

وراثت549/0تا    319/0از    1/0پذیری  وراثت برای  از    3/0پذیری  ، 

در   812/0تا    593/0از    5/0پذیری  و برای وراثت   796/0تا    512/0

کیلو باز متفاوت برآورد شد. این دامنه صحت برای    5تراکم نشانگر  

ترتیب از به 5/0و  3/0، 1/0های پذیریبرای وراثت ssGBLUPروش 

 برآورد شد.   756/0تا    624/0و   705/0تا    511/0،  513/0تا    419/0

 

پذیری در سرتاسر  با سطوح متفاوت وراثت wترکیب متفاوت اندیس ا ب  ssGBLUPو  GBLUPکمک روش بینی ژنومی به : صحت پیش3جدول 

 ارزش اصلاحی تخمینی روش کمک انتخاب بهبه کیلوباز 5 تراکم نشانگرو های جمعیت مرجع اندازه

 

پیش        بهصحت  انتخاب  براساس  ژنومی  ارزش  بینی  کمک 

بینی ژنومی صحت پیش :اصلاحی تخمینی تحت خطاهای شجره

کیلوباز و    5های متفاوت خطای شجره، تراکم نشانگر  کمک نسبتبه

  W  (95/0  ،90/0 مقدار سه در  ssGBLUPروش   برای  3/0 پذیریوراثت

نشان داده شده است.گنجاندن خطای شجره    4( در جدول  85/0و  

بینی ژنومی را کاهش  مقدار جزئی صحت پیشسرتاسر راهبردها به در

داده است. بدون قرار دادن خطای شجره برای اندازه جمعیت مرجع  

،  ssGBLUPبینی ژنومی برای روش  حیوان میزان صحت پیش  1000

ترتیب  این مقدار به  درصد 30و  20،10شجره   خطای  و برای 5212/0

درصد خطای   10  با افزایش  شد.  برآورد 5101/0و  5114/0، 5204/0

کاهش پیدا کرد. با افزایش    0008/0مقدار  بینی بهشجره صحت پیش

  1000درصد، برای اندازه جمعیت مرجع  30شجره از صفر به   خطای 

مقدار صحت   مرجع    0/ 0111حیوان  جمعیت  اندازه  برای    5000و 

 کاهش نشان داد.  0125/0حیوان این مقدار  
 

به   wو سه وزن متفاوت  ssGBLUP، رویه3/0پذیری کیلوباز، وراثت 5 کمک تراکم نشانگرای بهبینی ژنومی با خطاهای شجره: صحت پیش4جدول 

 روش ارزش اصلاحی تخمینیکمک انتخاب به

  اندازه جمعیت مرجع     ( wوزن )
 1000 2000 3000 5000 

ssGBLUP_0.95 

0 5212/0  6314/0  7224/0  8321/0  

10 5204/0  6298/0  7198/0  8286/0  

20 5114/0  6212/0  7121/0  8221/0  

30 5101/0  6186/0  6995/0  8196/0  

ssGBLUP_0.90 

0 5018/0  6285/0  7111/0  7141/0  

10 5001/0  6175/0  7002/0  7101/0  

20 4998/0  6082/0  6980/0  7085/0  

30 4986/0  6004/0  6940/0  7042/0  

ssGBLUP_0.85 

0 4985/0  6212/0  6952/0  7121/0  

10 4894/0  6132/0  6901/0  7100/0  

20 4812/0  6041/0  6889/0  6995/0  

30 4793/0  5998/0  6840/0  6945/0  

پذیری وراثت  GBLUP ssGBLUP_0.95 ssGBLUP_0.90 ssGBLUP_0.0.85 اندازه جمعیت مرجع  

1/0  

1000 193/0  419/0  365/0  305/0  

2000 411/0  524/0  473/0  402/0  

3000 456/0  614/0  564/0  444/0  

5000 549/0  721/0  601/0  513/0  

3/0  
 

1000 512/0  511/0  491/0  471/0  

2000 596/0  621/0  601/0  576/0  

3000 712/0  729/0  713/0  695/0  

5000 796/0  833/0  785/0  705/0  

5/0  

1000 593/0  624/0  590/0  570/0  

2000 695/0  784/0  684/0  612/0  

3000 783/0  829/0  756/0  711/0  

5000 812/0  879/0  809/0  756/0  
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 بحث 
 ssGBLUP  روش  بینیپیش  صحت  راهبردها  تمام  در  2  جدول  مطابق         

-SS تر بود. دلیل احتمالی برتری روشبیش GBLUPروش نسبت به

GBLUP  روش به  هم  G-BLUPهای  نسبت  منابع  استفاده  از  زمان 

ای از حیوانات دارای ژنوتیپ و فاقد ژنوتیپ  اطلاعات ژنومی و شجره

چنین به نشانگرهای  ای و ژنومی همباشد. ترکیب اطلاعات شجرهمی

ژنیک را برای برآورد ارزش  و پلی QTLژنومی کمک نموده که اثرات  

نمایند  تخمینیاصلاحی   نتایج    . (5)  برآورد  با  حاضر  پژوهش  نتایج 

Gowane روش   بینیصحت پیش  افزایش  برای ،و همکارانssGBLUP 

به   شبیه   رایب  GBLUPنسبت  بودداده  توافق  در  با    .(22)  سازی، 

مرجع جمعیت  اندازه  صحت    3000به    1000از    افزایش  حیوان 

تر بیش  GBLUPنسبت به    ssGBLUPبینی ژنومی برای روش  پیش

از   پیش  5000به    3000و  افزایش صحت  روند  مشابه  حیوان  بینی 

که با داده واقعی گاوهای    و همکاران  VanRadenهایبود. در پژوهش

هلشتاین   هم(  5)نر  پژوهش  و  همکاران    Britoچنین  داده  کو  با  ه 

اندازه جمعیت    که با افزایش  دادند  ، نشان(23) گرفت  سازی انجامشبیه

پیش  افزایش صحت  با  مرجع  توافق  در  که  نمودند  گزارش  را  بینی 

بود. حاضر  وراثت  پژوهش  افزایش  با  دیگر  طرف  صحت    ،پذیریاز 

تر  نمایان  GBLUPنسبت به   ssGBLUPبینی ژنومی برای روش  پیش

افزایش وراثت با  ارتباط  بود. در یک پژوهش گزارش شد که  پذیری 

نتیجه افزایش صحت    تر گشته و دراصلاحی بیش  فنوتیپ و ارزش   بین

پذیری  وراثت پژوهش حاضر که با افزایش    نتایج .(16) دنبال داردرا به

های  پژوهش توافق با  یابد، در ژنومی افزایش می  بینیپیش   صفت صحت

بینی  تراکم نشانگر برای هر دو روش پیش  با افزایش (.24)زیادی بود 

سازی  در یک مطالعه که با داده شبیه  صحت دیده شد. ژنومی افزایش

با   نتایج نشان داد که  از  انجام گردید،  به   10افزایش تراکم نشانگر 

روش  50 برای  افزایش صحت    GBLUPو    ssGBLUPهای  کیلوباز 

کیلوباز در  777به  50مشاهده گردید، اما با افزایش تراکم نشانگر از 

نشد   افزایش صحت مشاهده  گفته شده  روش  مطالعه    .(25)دو  در 

Zhu    از  ،  و همکاران کیلوباز برای    20به    5با افزایش تراکم نشانگر 

صحت   روزانه  وزن  افزایش  متوسط  و  زنده  وزن  لاشه،  وزن  صفات 

حاضر بود.    که در توافق با پژوهش( 26)شد   ژنومی مشاهده  بینیپیش

مطالعهدر   صحت    یک  نشانگر  تراکم  افزایش  با  که  شده  گزارش 

نتایج این  دلیل تفاوت    .(23)  کندبینی افزایش ناچیزی پیدا میپیش

تفاوت معماری ژنتیکی  توان به  میرا احتمالاً  حاضر   مطالعه با پژوهش

  ssGBLUPراهبردها برای روش  تمام    نسبت داد.یا ساختار جمعیت  

توان  بنابراین میبالاتر برآورد شد.  GBLUP  هایسبت به روشن  0.95

برآورد بیش تر  گفت که ترکیب اطلاعات شجره و ژنومی منتهی به 

طور وسیعی در ارزیابی  هب GBLUPپیشرفت ژنتیکی از طرف دیگر از 

بر این  GBLUPروش  .(7) ژنومی گاوهای شیری استفاده شده است

(  LDپیوستگی )عدم تعادل  QTLکه بین نشانگر و   وار استاست  فرض

بینی ژنومی براساس  گزارش شده است که صحت پیش  وجود دارد.

مدل از  میترکیبی  فرض  که  روشی  با  مقایسه  در  تمام ها  که  کند 

SNP  ( 8ارزش یکسانی دارند، کارآمدتر هستند).    در پژوهش حاضر

  رهایمتغ نیب یمسئله همبستگ  حل   و سیماتر  سازی رفع معکوس  برای

پا ماتر  نییو  وزن مختلف  ،سیبودن درجه   ssGBLUPبه    (w)  سه 

نسبت    ssGBLUP_0.95روش    برای  ژنومی  بینیپیش  صحت  شد.  اضافه

بالاتر بود )جدول    ssGBLUP_0.85و    ssGBLUP_0.90های  روشبه

مطالعه3 در  فاکتور    ای(.  افزودن  با  که  شد  ماتریس   wگزارش  به 

 افزایش یافت  ژنومی بینیپیش کاهش و صحت بینیاریب پش  G ژنومی

بود  حاضر  پژوهش  با  توافق  در  ب  یهاافتهی  .(27)  که    تر شی حاضر 

استفاده    یهاوزن نیرا در ب ینی بشیپ در دقت یتوجه  قابل   یها تفاوت

ا در  و    پژوهش  نیشده  داد    95/0  یوزن  بیکه ضر  دیده شدنشان 

بهیم انتخاب  ژنت  یبرا  نهیتواند  نتایج   باشد.  یکیبهبود  با  مطابق 

پیش بهصحت  انتخاب  کمک  به  به بینی  انتخاب  در  فنوتیپی،  روش 

پذیری صفت  نیز با افزایش وراثت تخمینی  ارزش اصلاحی  کمک روش

با افزایش  بینی مشاهده شد.  صحت پیش تمام راهبردها نیز افزایش در

از  اندازه   مرجع  به    1000جمعیت  تمام    5000حیوان  در  حیوان 

بینی ژنومی افزایش یافت. در یک مطالعه که با  راهبردها صحت پیش

شبیه اندازه  داده  افزایش  با  که  شد  گزارش  گردید،  انجام  سازی 

 GBLUPهای  حیوان برای روش  3000به    1000جمعیت مرجع از  

اندازه    ssGBLUPو   افزایش  برای  اما  شد،  گزارش  صحت  افزایش 

  .(25)  حیوان افزایشی دیده نشد  5000به    3000جمعیت مرجع از  

پیش صحت  افزایش  برای  که  داد  نشان  حاضر  پژوهش  بینی  نتایج 

اندازه جمعیت مرجع نقش مهمی دارد. در پژوهشی برای گاوهای نر  

اندازه جمیت مرجع، صحت  هلشتاین نشان   افزایش  با  داده شد که 

بپیش پژوهش حاضر  هبینی  نتایج  با  یافت که  افزایش  صورت خطی 

بود توافق  ارزش    . (5)  در  بر  تاثیر خطای شجره  مطالعه  در چندین 

اهلی بررسی   هایرا دام ژنتیکی ن و پیشرفتآ تخمینی، صحت اصلاحی

یافته(28)  اندنموده  آن.  تاثیر  های  شجره  خطای  که  داد  نشان  ها 

زیادی بر ارزش اصلاحی تخمینی در گاوهای شیری و گوشتی دارد.  

ا ازال،  ح نیبا  ژنوم  استفاده  نموده    یاطلاعات  فراهم  را  امکان  این 

که دقت    نیا  است  در  را    GEBV  ای  EBVکاهش  دام  اصلاح  در 

کند. میزان    برطرف  افزایش  با  که  داد  نشان  حاضر  پژوهش  نتایج 

پیش ارتباط  خطای شجره صحت  و یک  ژنومی کاهش داشته  بینی 

پیش و صحت  شجره  خطای  افزایش  بین  وجود  منفی  ژنومی  بینی 

درصد خطای    40دارد. در یک مطالعه نشان داده شده که با افزایش  
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گزارش شده   .(25) یافت  کاهش 02/0ژنومی   بینیپیش شجره، صحت

شجره،   خطای  حضور  در  مرجع  جمعیت  اندازه  افزایش  با  که  است 

گیرد. لذا استفاده  تر تحت تاثیر قرار میبینی ژنومی کمصحت پیش

از اطلاعات خویشاوندان یا افزایش اندازه جمعیت مرجع باعث بهبود  

   باشد.تر خطای شجره روی نتایج میبینی و تاثیر کمصحت پیش
برهب         افراد  انتخاب  نتایج پژوهش حاضر نشان داد که    طورکلی 

اساس ارزش اصلاحی تخمینی در مقایسه با انتخاب براساس فنوتیپ  

پیش صحت  بر  مثبتی  تاثیر  داشت.افراد  ژنومی  از    بینی  استفاده 

اطلاعات رکوردهای شجره، عملکرد فنوتیپی و اطلاعات شجره باعث  

پذیری پایین استفاده از  گردد. برای صفات با وراثت افزایش صحت می

بینی ژنومی صحت پیش  GBLUPنسبت به    ssGBLUP_0.95روش  

هش حاضر دیده شد که  ومقدار زیادی تحت تاثیر قرار داد. در پژرا به

انجام   برای  راهبردها  تمام  روش  در  از  استفاده  ژنومی  انتخاب 

ssGBLUP_0.95  اندازه  گردید. افزایش   بینیصحت پیش افزایش باعث

وراثت مرجع،  افزایش  جمعیت  باعث  نشانگر  تراکم  و  صفت  پذیری 

های  بینی شد. گنجاندن خطای شجره در حضور نسبتصحت پیش

  بنی ژنومی داشت. کمی بر صحت پیش  تاثیر بسیار Wمختلف اندیس 

برای بررسی بهبود ژنتیکی و اجرای انتخاب ژنومی در گاوهای ایران  

می روشپیشنهاد  که  رویهگردد  انتخاب،  اندازه  های  ارزیابی،  های 

وراثت  مرجع،  میزان خطای  جمعیت  و  نشانگر  تراکم  پذیری صفات، 

 شجره باید بررسی گردد. 
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