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The objective of this study was to investigate single step genomic BLUP (ssGBLUP) 

evaluation in different scenarios with different numbers of genotyped animals, 

pedigree errors and heritability using simulated data for weening weight of lambs. 

Different scenarios were simulated based on heritability and pedigree error, each of 

them with three levels, and genotyped animals based on five levels. Accuracy and 

response to selection were studied to compare different scenarios. The R environment 

was used to perform the simulation steps. With the increase in the percentage of 

genotyped animals in the ssGBLUP evaluation, the accuracy of selection increased 

and at different levels of heritability selection accuracy showed less difference. The 

mean accuracy in the scenario of non-genotyped animals with different levels of 

pedigree error and heritability was 0.5, and for the scenario with 100% of genotyped 

animals it was equal to 0.79. In the scenario with non-genotyped animals, pedigree 

error levels had an inverse relationship with the accuracy of the ssGBLUP evaluations. 

By increasing the percentage of genotyped animals, the effect of pedigree error with 

the accuracy of ssGBLUP evaluations becomes less. Also, with the increasing number 

of genotyped animals, response to selection mean increased. Pedigree error showed a 

significant effect in a scenario with non-genotyped animals. When the number of 

genotyped animals added the effect of pedigree error was adjusted and its effect on the 

response to selection rate decreased. According to obtained results, ssGBLUP 

evaluation is a suitable choice for genetic analysis of small animal populations. 
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Extended Abstract 

Introduction  

Genomic information could help animal breeders to generate more accurate breeding values, if a dense 

assay that covers the entire genome becomes available. Single-step genomic BLUP procedure (ssGBLUP) 

combines the pedigree-based relationship matrix with the genomic relationship matrix into a single matrix (H) 

to predict the genomic estimated breeding value (GEBV). Therefore, the incorporation of data on genotyped 

and non-genotyped animals in this method is straightforward. Several studies have reported that the ssGBLUP 

is computationally efficient and accurate for genomic evaluation purposes. In addition, when the pedigree 

information is accurate better estimates of genetic evaluations are obtained. Pedigree information presents the 

degree of resemblance between relatives due to genetic factors. Unfortunately, pedigree errors are common in 

animal breeding populations. The presence of such errors can lead to incorrect estimates of genetic parameters, 

causing a decrease in the BLUP-BV based predictions accuracy.  The objective of this study was to investigate 

ssGBLUP evaluation in different scenarios of different numbers of genotyped animals, pedigree errors and 

heritability using simulated data for weening weight of lambs. 
 

Materials and Methods 

The R environment was used to perform the simulation steps.  The simulated genome had a total length of 

1 cM, 342 markers and 38 QTLs randomly distributed over the 26 sheep autosomes. A simulated population 

consisted of base population that was created from 2500 males and 2500 females and five generations with 

5000 observation in each generation. A total of 45 scenarios were tested with five repeat to each scenario (to 

correct sampling error). Different scenarios were simulated based on the three levels of heritability (0.10, 0.20, 

and 0.30) and pedigree error (0, 0.15, and 0.30) and genotyped animals based on five levels (0, 25, 50, 75, and 

100%). The mean of the weening weight of lambs in generation zero 30 kg with additive genetic variance of 

1.44 were simulated. Accuracy and response to selection were studied to compare different scenarios. In the 

BLUP model, a traditional genetic evaluation was performed using pedigree and phenotypic information. In 

ssBLUP, the inverse of the numerator relationship matrix (A-1) was replaced by H-1 that combines pedigree 

and genomic information. 
 

Results and discussion 

With the increase in the percentage of genotyped animals in the ssGBLUP evaluation, the accuracy of 

selection increased and at different levels of heritability selection accuracy showed less difference. The mean 

accuracy in the scenario of non-genotyped animals with different levels of pedigree error and heritability was 

0.5, and for the scenario with 100% of genotyped animals it was equal to 0.79. In the scenario with non-

genotyped animals, pedigree error levels had an inverse relationship with the accuracy of the ssGBLUP 

evaluations. By increasing the percentage of genotyped animals, the effect of pedigree error on the accuracy of 

ssGBLUP evaluations becomes less and disordered. Therefore, genomic information can moderate negative 

effect of pedigree error on selection accuracy. In all scenarios, heritability showed a positive relationship with 

the rate of response to selection. Also, with the increasing number of genotyped animals, the mean of response 

to selection increased. For example, in the scenario of non-genotyped animals, response to selection mean was 

2.3 kg and response to selection increased with increasing genotyped animals. In the scenario with 100% of 

genotyped animals, response to selection mean was the highest (3.4 kg). In addition, in the scenario of non-

genotyped animals with heritability of 0.10 and pedigree error 0.30% response to selection was obtained 1.70 

kg. Also, in the scenario of 100% genotyped animals with heritability of 0.20 and pedigree error of 0.30% 

response to selection was 3.65 kg. Pedigree error showed a significant effect in a scenario with non-genotyped 

animals. When the number of genotyped animals added the effect of pedigree error was adjusted and its effect 

on the rate of response to selection decreased. 
 

Conclusion 

The ssGBLUP model is a common procedure to genetic evaluations by combining genotyped and non-

genotyped animals.  In a situation where animals are non-genotyped, pedigree error levels significantly affect 

the results and inversely related to accuracy of ssGBLUP evaluation. In addition, as the percentage of 

genotyped animals increased, response to selection mean also increased. According to obtained results, 

ssGBLUP evaluation is a suitable choice for genetic analysis of small animal populations. 
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  ها:واژهکلید

 یخطا ،ای¬مرحله-تک یابیارز
شجره، صحت انتخاب، 

 .سازی¬هیشب

همراه با  ssGBLUPهای تعیین ژنوتیپ شده در ارزیابی هدف پژوهش حاضر، بررسی اثر سطوح مختلف دام 
بود. برای انجام تحقیق، صفت میانگین سازی صفت از طریق شبیه پذیریسطوح مختلف خطای شجره و وراثت

ها در طی پنج نسل شبیه سازی شد. از صحت انتخاب و پاسخ به انتخاب صفت مذکور برای وزن شیرگیری بره
های تعیین ژنوتیپ شده و دو عامل مقایسه اثر سناریوهای مختلف استفاده شد. سناریوها شامل پنج سطح از دام

سازی استفاده شد. برای انجام این شبیه Rام با سه سطح بود. از نرم افزار پذیری، هرکدخطای شجره و وراثت
، صحت انتخاب افزایش یافت ولی مقادیر ssGBLUPهای تعیین ژنوتیپ شده در ارزیابی با افزایش درصد دام

پذیری اختلاف کمتری نشان داد. میانگین صحت در سناریوی عددی صحت انتخاب در سطوح مختلف وراثت
بود، و برای سناریوی با  5/0پذیری، های فاقد اطلاعات ژنوتیپی، و سطوح مختلف خطای شجره و وراثتدام

های فاقد اطلاعات ژنوتایپینگ، بود. در سناریوی دام 79/0های تعیین ژنوتیپ شده، معادل درصد از دام 100
های تعیین فزایش درصد دامداشت. با ا ssGBLUPهای ارتباط معکوسی با صحت ارزیابی سطوح خطای شجره

های تعیین کمتر شد. با افزایش درصد دام ssGBLUPهای ژنوتیپ شده، ارتباط خطای شجره با صحت ارزیابی
های فاقد ژنوتیپ شده، میانگین پاسخ به انتخاب نیز افزایش یافت. خطای شجره در سناریویی که تمام دام

های دارای اطلاعات ژنوتیپی، اثر خطای ن داد. با افزایش درصد داماطلاعات ژنوتیپی بودند اثر معنی داری را نشا
تصحیح شده و اثر آن بر میزان پاسخ به انتخاب کمتر شد. با توجه به نتایج حاصله از تحقیق حاضر، شجره

 .های دامی کوچک استگزینه بسیار مناسبی برای تحلیل ژنتیکی جمعیت ssGBLUPتوان گفت می
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 مقدمه

ها در ایجاد RFLPمانند  DNAفرض نمودند که نشانگرهای  1983Beckmann (&  Soller( ،1980در اوایل دهه 
( سودمند خواهند بود. هزینه بالای QTL)های صفات کمی روابط ژنتیکی بسیار دقیق، و پیرو آن تعیین انساب، و شناسایی جایگاه

ه از ها برای چنین نشانگرهایی احتمالاً مانع از گسترش اولیه استفاده از این تکنولوژی شد. زمانی که اولین نسختعیین ژنوتیپ دام
ترین اخبار آن زمان این بود که ، یکی از هیجان(Anonymous, 2001)در دسترس قرار گرفت  2001پروژه ژنوم انسان در سال 

نسبت داده شود. واقعیت این است که نشانگرهای  )SNPs(های تک نوکلئوتیدی تواند به چندشکلیبیشتر تنوع در توالی ژنومی می
SNP ترین نشانگر در توالی به کاربردیDNA اند تبدیل شده(Stonecking, 2001) و آنها اکنون ابزاری مهم برای تعیین ،

 Schorkشوند )ها فراوان هستند، و در سرتاسر کل ژنوم یافت میSNPباشند، به این دلیل که های اهلی میپتانسیل ژنتیکی دام

et al., 2000 دلیل دیگر این است که ژنوتایپینگ .)SNP تر، نسبتاً ارزان، موثر )نرخ خوانش بالا( و بسیار تکرارپذیر به روش ساده
 (. Lourenco et al., 2020ها( تبدیل شده است ))برای مثال، در تمام آزمایشگاه

 پیشینه پژوهش

Meuwissen et al., (2001)  های ارزشدهندگان دام کمک کند تا به تواند به پرورشدریافتند که اطلاعات ژنومی می
از سرتاسر ژنوم موجود  با ابعاد بزرگ( SNPchip)استفاده از  اصلاحی بسیار دقیق دست یابند، در صورتی که یک بررسی متراکم

 1989et al., (  Fernando(توسط )BLUP(بینی کننده نااریب خطی باشد. توسعه ایده تلفیق اطلاعات نشانگر با بهترین پیش
توسعه Meuwissen et al., (2001) و  Lande et al., (1990)  ،Haley et al., (1998)وسط معرفی شد و به کل ژنوم ت

های بیزین که توسط شود پیشنهاد شد. مدل( نامیده میGS)ژنوم یا انتخاب ژنومیک -یافت، و آنچه که امروزه انتخاب کل
 )2001(et al., Meuwissen   توضیح داده شدند امکان برآورد اثراتSNPs های ژنومیک مستقیم و ارزش(DGVs را براساس )

 BLUPیک روش برابر به نام VanRaden (2008)  سازند. در همان راستا،  ها فراهم میها و فنوتیپآنالیزهای توام ژنوتیپ
خویشاوندی ژنومیک های تعیین ژنوتیپ شده براساس روابط ها برای دامبینی( را پیشنهاد کرد، که در آن پیشGBLUPژنومیک )

آیند. این ماتریس روابط خویشاوندی ها( به جای روابط خویشاوندی شجره به دست میهای مشترک میان دام)یعنی نسبتی از الل
پردازش است تا -های بیزین، نیاز به یک مرحله پسیا روش GBLUPشود. پس از استفاده از نمایش داده می Gژنومیک توسط 

(. با توجه به اینکه Lourenco et al., 2020سنتی است ) BLUPاب آیند. بنابراین، هنوز نیاز به ارزیابی اطلاعات شجره به حس
شوند. مهمترین ای نامیده میها چندمرحله( است، این کلاس از روشGEBV)ژنومیک  EBVنیاز به چند مرحله برای بازیابی 

هایی که بیشتر مورد استفاده هستند یابد )تنها کاندیدهای انتخاب و داممزیت این روش این است که هزینه تا حد زیادی کاهش می
تواند با استفاده از ماند و انتخاب ژنومیک میسنتی بدون تغییر باقی می BLUPشوند(، ارزیابی مانند گاوهای نری که ژنوتایپ می

 DGVs -1ای دارای برخی معایب است: رحلهم-(. به هرحال، روش چندLourenco et al., 2020آنالیزهای اضافی انجام شود )
تنها  -2های ژنتیکی نیست؛ مادری(، که واقعیت ارزیابی-های غیرشوند )یعنی یک صفت، مدلهای ساده تولید میتنها برای مدل

آیند دست میهای کاذب است که معمولاً به سختی به نیازمند فنوتیپ -3گیرند؛ های تعیین ژنوتیپ شده در این مدل قرار میدام
 (. Legarra et al., 2014)های تقریبی مشخص شود و صحت آنها ممکن است از طریق الگوریتم

                                                                                                                                                                     
. Restriction Fragment Length Polymorphisms 

. Quantitative Traits Locus 

. Single Nucleotide Polymorphisms 

. Best Linear Unbiased Prediction 

. Genomic Selection 

. Direct Genomic Values 

. Genomic Estimated Breeding Values 
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اند، های ژنومیک بکار گرفته شدهای تا حد زیادی برای ارزیابیهای چندمرحلهدر سرتاسر جهان، روش 2009اگرچه از سال 
های موجود در شجره اند؛ به این دلیل که تنها بخشی از داماینده نبودههای ژنومیک پبینیها برای محاسبه پیشاین کلاس از روش

بنابراین،  (.Lourenco et al., 2020)نشده تعمیم داده شود -های ژنوتایپتواند به دامشوند و اطلاعات ژنومیک نمیژنوتایپ می
ویژه نتیجه، چندین تصحیح پیشنهاد شدند، به دارند. در EBVهای ژنوتایپ نشده و دام GEBVهای تعیین ژنوتیپ شده دارای دام

(، و اعلام Wiggans et al., 2012باشد ) GEBVقابل مقایسه با  EBVای، های چندمرحلهدر گاوهای شیری، تا تحت ارزیابی
اثرات انتخاب ژنومیک  BLUPهای بینیشوند زیرا پیشهای اریب میبینیای در نهایت منجر به پیشمرحله-های چندشد که روش

 ,.et alهای ژنومیک، بینی. برای حل این مسائل و کاهش بار انجام پیش(Lourenco et al., 2020)گیرند را در نظر نمی

(2009) Misztal کند. این روش ها را در یک ارزیابی ترکیب میها، شجره و ژنوتیپروشی را پیشنهاد نمودند که فنوتیپBLUP 
 BLUPشود و شامل جایگزین کردن ماتریس روابط خویشاوندی شجره در نامیده می )ssGBLUP(ای لهمرح-ژنومیک تک

کند. این ماتریس خویشاوندی سنتی با ماتریس خویشاوندی تحقق یافته است، که روابط خویشاوندی شجره و ژنومیک را ترکیب می
از لحاظ  ssGBLUP های ژنومی،برای اهداف ارزیابی اندگزارش کردهشود. تعدادی از مطالعات نمایش داده می Hتحقق یافته با 

 .(Tonussi et al., 2017)کارآمد و دقیق است محاسباتی 
های ژنوتایپ میک به دامامکان تعمیم )یا ایمپیوتیشن( اطلاعات ژنو ،نتیجه توزیع توام روابط خویشاوندی شجره و ژنومیک

نشده با اطلاعات  های ژنوتایپ، روابط خویشاوندی شجره برای دامssGBLUPت که در دهد. این به این معنی اسنشده را می
نشان دادند که  در نهایت Christensen et al., (2010)و  Aguilar et al., (2010)یابد. ژنومیک خویشاوندان آنها افزایش می

های در جمعیت ssGBLUPطه عطفی برای اجرای تقریباً پیچیده است، معکوس آن به نسبت ساده است. این پیشرفت نق Hگرچه 
های سیاری از گونهببه ابزاری ارجح برای ارزیابی ژنومیک و انتخاب در  ssGBLUPسال،  10های اهلی بود. پس از گذشتدام

و وسفندهای گوشتی، ، گوسفند و بزهای شیری، گهای تخمگذارهای گوشتی، مرغها، جوجهویژه گاوهای گوشتی، خوکاهلی به
اجرای آن  سیستم ارزیابی ژنومیک را آسان کرده است، ssGBLUP. گرچه (Lourenco et al., 2020)ماهی تبدیل شده است 

  .(Lourenco et al., 2020)های این روش است کاری است و نیازمند دانش درباره ویژگیشامل چند ریزه
گرفته شده راجع به  ژنتیکی حاوی خطا است فرضیات در نظرهای های مورد استفاده در ارزیابیبا توجه به اینکه شجره

 Imani et)اهمیت دارد  های ارزیابی ژنتیکی غلط هستند، از اینرو، تصحیح خطای شجره بسیارها در مدلخویشاوندی میان دام

al., 2025)های گاوهای معیتجهای اندکی در مورد نرخ خطای شجره در منابع علمی وجود دارد. نرخ خطای شجره در . گزارش
خطای  نرخ Geldermann et al., (1986). (Banos et al., 2001)درصد برآورد شده است  20شیری سرتاسر جهان بیش از 

بت شده در شجره درصد را در شجره گاوهای شیری آلمان گزارش کردند. تعدادی از محققین گزارش کردند درصد خطای ث 13
 ,.Munoz et al., 2014; Geldermann et al)باشد درصد می 22تا  5یار متغیر بوده و از های گاو شیری بسخط پدری در گله

درصد برآورد  15ا ت 5نرخ خطای شجره در ایالات متحده که طی چندین دهه پیش با تعیین گروه خونی مشخص شد بین . (1986
آیند چنین نیستند پی که دربرگیرنده اطلاعات ژنومیهایی در مطالعات اولیه، با تمرکز بر مدل .(Visscher et al., 2002)شد 

توانند ولکولی می. برای تصحیح خطاها در شجره، نشانگرهای م(Imani et al., 2025)خطاهایی مورد بررسی قرار گرفته است 
اند ها تبدیل شدهمویت داهالمللی در تأیید به یک سیستم استاندارد بین DNAمورد استفاده قرار گیرند. نشانگرهای مبتنی بر 

(Munoz et al., 2014; Visscher et al., 2002)رسی صحت . بنابراین، با توجه به مطالب ذکر شده، هدف تحقیق حاضر بر
ک دامی با وجود های کوچهای دارای ژنوتیپ( و میزان پاسخ به انتخاب در جمعیت)با سطوح مختلف دام ssGBLUPارزیابی 

 پذیری است. راثتسطوح مختلف خطای شجره و و

 

 روش شناسی پژوهش

 سازی شبیه

                                                                                                                                                                     
. Single Step BLUP 
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سازی استفاده شد. بخش بیشتر برنامه به کمک کدنویسی مستقیم و شبیه انجام جهت Rدر این مطالعه از زبان برنامه نویسی 
)BGLR  Pérezو  hypred ،AGHmatrix (2023 et al.,Amadeu )همچون  Rهای خود برنامه بخشی نیز با کمک بسته

& de los Campos, 2014) ،ها به این شکل بود که برای هر دام مفروض، سازی شده برای دامانجام شد. مشخصات ژنوم شبیه
جایگاه با توزیع  380جفت کروموزوم )تعداد کروموزوم اتوزومی گوسفند( با طول یک مورگان، که برای هر کروموزوم تعداد  26

اختصاص یافت  (QTL)عدد به عنوان جایگاه عملکردی  38و  SNPعدد  342ی یکنواخت در نظر گرفته شد، و به طور تصادف
ها از توزیع نرمال QTLبود. اثرات  K10چیپ  SNPها عملکردی است(. در واقع اطلاعات حاصله از ژنوم مشابه درصد جایگاه 10)

نسل  1000، سپس این جمعیت رأسی در نظر گرفته شد 1000سازی جمعیت ابتدا یک جمعیت پایه استخراج شد. برای شبیه
در نظر گرفته  1e-7ها برای هر جایگاه برسند )میزان جهش در طی نسل LD1های ژنتیکی به آمیزش تصادفی داده شد تا جایگاه

ال است ارزش رأس افزایش داده شد، در این جمعیت که همان جمعیت ایده 5000رأس به  1000جمعیت از  1001در نسل  شد(.
ها جهت مطالعه و مقایسه سناریوهای تعریف شده شبیه سازی شد. جمعیت هر نسل را )غیر همپوشان( تیپی برای دامژنتیکی و فنو

های ممتاز( و به شکل تصادفی آمیزش ماده %80نرهای ممتاز و  %20) انتخاب بر مبنای ارزش اصلاحی تخمینی از اطلاعات شجره
ها، ارزش فنوتیپی و ارزش اصلاحی آنها برای مطالعات بعدی از نسل پایه دامسازی شد. شجره رأس نتاج شبیه 5000داده و 

 ( ذخیره شد.  1006( تا نسل پنج )1001)
 30ین وزن در نسل صفر است، میانگ گوسفنددر  سازی میانگین وزن از شیرگیری هر رأس برهصفت مورد ارزیابی در این شبیه

ز اطلاعات حاصله )شجره و گرفته شد. برای مطالعه سناریوهای در نظر گرفته شده ادر نظر  44/1کیلوگرم و واریانس ژنتیکی آن 
مرتبه تکرار شده است. در  به عنوان پایه استفاده شده است و برای افزایش دقت مطالعه روند مذکور پنج 1006ها( تا نسل داده

د در هر نسل، مقادیر ، تعداد نسل، جمعیت موجوسازی شامل جمعیت پایهجدول شماره یک، فرضیات مورد نظر برای انجام شبیه
پذیری و امل وراثتعسازی طبق چهارچوب تعریف شده دو پذیری و درصد خطای شجره ارائه شده است. برای انجام شبیهوراثت

ی عامل سوم یعن ودرصد تعریف شدند  30و  15درصد و سطح صفر،  30و  20، 10به ترتیب با سه سطح  خطای شجره هر کدام
درصد در واقع همان  درصد )صفر 100و  75، 50، 25های دارای اطلاعات ژنوتیپی مورد ارزیابی در پنج سطح صفر، درصد دام
PBLUP ،100  درصدGBLUP  و سایر سطوحssGBLUP درصد 100"باشند( تعریف شد. در حالت می GBLUP "  منظور

باشد در می  ssGBLUPبی همان ومی بوده و با توجه به اینکه مبنای ارزیااین است که تمام افراد مورد ارزیابی دارای اطلاعات ژن
رفته شد و فرایند حالت برای شبیه سازی در نظر گ 45برداری شده است.  در مجموع این بخش نیز از اطلاعات شجره بهره

درصد نرهای  20بعدی،  ایجاد نسلبرداری(. در هر نسل برای سازی هر حالت پنچ بار تکرار شد )برای تصحیح خطای نمونهشبیه
 دند. های برتر، براساس ارزش ژنتیکی تخمینی جهت آمیزش و ایجاد نسل بعد انتخاب شدرصد ماده 80برتر و 

 

 سازی. فرضیات مورد استفاده برای انجام شبیه1جدول 

 مقادیر تعداد سطح فرضیات

 دام ماده 2500دام نر،  2500 5000 جمعیت پایه

 5 5 تعداد نسل

 مشاهده 5000 - هاجمعیت در نسل

 درصد 30، و 20، 10 3 وراثت پذیری

  درصد 30، و 15صفر،  3 خطای شجره

 درصد100، و 75، 50، 25صفر،  5 درصد افراد تعیین ژنوتیپ شده

 

 معادلات آماری

  باشد. ( می1برای ارزیابی ژنتیکی به صورت رابطه )  BLUP مدل
 y=𝐗𝐛 + 𝐙𝐮+ e   (       1رابطه )

                                                                                                                                                                     
. Linkage Disequilibrium 
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y  ،متغیر پاسخ مورد ارزیابیX  ،ماتریس ضرایب عوامل ثابت مدل𝐛  ،بردار اثرات ثابت𝐙  ،ماتریس ضرایب عامل تصادفی𝐮 
 مانده است.بردار عوامل باقی eبینی شده و ارزش اصلاحی پیشبردار 

𝑯است، فرمول  Aتابعی از  Hشود، که در واقع می Aجایگزین ماتریس  Hماتریس  ssGBLUPدر محاسبات  = 𝑨+ 𝑨∆  
 باشد:های زیر میها بپردازیم به شکل فرمولتر به آنکه اگر بخواهیم به صورت جزئی

𝑨 = [
𝑨𝟏𝟏 𝑨𝟏𝟐
𝑨𝟐𝟏 𝑨𝟐𝟐

ماتریس کواریانس ژنتیکی کلاسیک بین افراد فاقد اطلاعات ژنتیکی با همدیگر است؛،   𝑨𝟏𝟏که درواقع   [

𝑨𝟏𝟐   و𝑨𝟐𝟏 ریس کواریانس ژنتیکی کلاسیک بین افراد دارای اطلاعات ژنتیکی و افراد فاقد اطلاعات ژنتیکی با هم است؛ و مات
 دهنده کواریانس ژنتیکی کلاسیک بین افراد دارای اطلاعات ژنتیکی با همدیگر است.نشان 𝑨𝟐𝟐در نهایت 

 𝑨∆ = [
𝟎 𝟎
𝟎 𝑮 − 𝑨𝟐𝟐

تیکی بین افراد دارای اطلاعات ژنومیک با هم بوده دهند ماتریس کواریانس ژننشان Gکه ماتریس  [

𝑯و در نهایت ماتریس  = [
𝑨𝟏𝟏 𝑨𝟏𝟐
𝑨𝟐𝟏 𝑮

که ماتریس ترکیبی است و به تحلیلگر اجازه آنالیز اطلاعات افراد دارای اطلاعات  [

 𝑨ختلط جایگزین ماتریس در معادلات م 𝑯دهد؛ در واقع ماتریس ژنوتیپی و افراد فاقد اطلاعات ژنوتیپی را به طور همزمان می
 برداری شد.    بهره Hبرای تشکیل ماتریس  AGHmatrixشود، در مطالعه حاضر از پکیج می

 

 های پژوهشیافته
های انجام شده با بینی شده و ارزش اصلاحی واقعی( ارزیابی)همبستگی ارزش اصلاحی پیش ، نتایج صحت1در شکل 
ssGBLUP پذیری صفت و خطای شجره ارائه شده است. در های تعیین ژنوتیپ شده، وراثتبا در نظر گرفتن سطوح مختلف دام

سه ستون جداگانه درصد( است.  30/0و  15/0این شکل، اندیکاتورهای داخل پلات نمایانگر سطوح مختلف خطای شجره )صفر، 
باشند. هرکدام درصد( می 30/0و  20/0، 10/0پذیری )وح مختلف وراثتداخل هر باکس به ترتیب از چپ به راست نشان دهنده سط

های تعیین ژنوتیپ شده( را درصد از دام 100و  75، 50، 25)شامل صفر،  ssGBLUPها نتایج حاصل از ارزیابی ژنتیکی از باکس
، مقادیر عددی ssGBLUPدر ارزیابی های تعیین ژنوتیپ شده شود با افزایش درصد دامطور که مشاهده میهماندهند. نشان می

ها درصد دام 100دهند )به طور نمونه در حالتی که پذیری اختلاف کمتری را نشان میها در سطوح مختلف وراثتصحت ارزیابی
های تعیین اند(. بنابراین، با افزایش درصد دامها تعیین ژنوتیپ نشدهاند در مقایسه با حالتی که هیچ یک از دامتعیین ژنوتیپ شده

ها فاقد یابد )تقریباً به شکل خطی(. به طور مثال، میانگین صحت در حالتی که دامژنوتیپ شده، صحت انتخاب نیز افزایش می
باشد در صورتی که همین عدد برای می 5/0پذیری، های مختلف خطای شجره و وراثتاطلاعات ژنوتیپی هستند برای حالت

ها دارای اطلاعات ژنوتایپینگ نیستند باشد. در حالتی که داممی 79/0اطلاعات ژنوتیپی باشند معادل  ها دارایوضعیتی که تمام دام
دارد. با افزایش درصد  ssGBLUPهای کاملاً بر نتایج اثرگذار است و ارتباط معکوسی با میزان صحت ارزیابی سطوح خطای شجره

توان شود. بنابراین، مینظم میکمتر و بی ssGBLUPهای ت ارزیابیهای تعیین ژنوتیپ شده، ارتباط خطای شجره با صحدام
 را بر صحت انتخاب تعدیل و یا خنثی کند.  تواند اثر منفی خطای شجرهها میگفت اطلاعات ژنوتایپینگ دام
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خطای شجره. محور عمودی نشان دهنده صحت پذیری صفت و تعیین ژنوتیپ شده، وراثت هایدامبا سطوح مختلف  ssGBLUPهای صحت ارزیابی .1شکل 

 باشد.ارزیابی سناریوها می

، با در نظر گرفتن سناریوهای مورد ssGBLUPنسل انتخاب( با روش  5نتایج بررسی پاسخ به انتخاب تجمعی ) 2شکل 
سه ستون جداگانه اندیکاتورهای داخل پلات نمایانگر سطوح مختلف خطای شجره است. ، 1دهد. همانند شکل بررسی را نشان می

ها نتایج حاصل از باشد. هرکدام از باکسپذیری میداخل هر باکس به ترتیب از چپ به راست نشان دهنده سطوح مختلف وراثت
انتخاب تجمعی حاصل از هر سناریو ارتباط  دهند. در این شکل، الگوی میزان پاسخ بهرا نشان می ssGBLUPارزیابی ژنتیکی 

میزان پاسخ به انتخاب ارتباط مثبتی با وراثت پذیری نشان ها، دهد. در تمام حالتبا صحت ارزیابی حاصل از آن نشان میمثبتی 
کس جداگانه با های تعیین ژنوتیپ شده )نتایج هر کدام داخل بابا درصدهای مختلفی از دام  ssGBLUPسناریوی ارزیابی . در داد

ها ژنوتایپ اندیس مربوطه نشان داده شده است( اختلاف زیادی بین نتایج ارزیابی مشاهده شد. به طور مثال، در حالتی که دام
های تعیین ژنوتیپ شده، میانگین پاسخ به انتخاب نیز کیلوگرم بود. با افزایش درصد دام 3/2اند میانگین پاسخ به انتخاب نشده

های مورد بررسی دارای اطلاعات ژنوتیپی هستند میانگین پاسخ به انتخاب نسبت . در سناریویی که در آن همه دامافزایش یافت
ها دارای کیلوگرم بود. در کل سناریوها، حالتی که در آن هیچ یک از دام 4/3به سایر سناریوهای کلاس خود، بالاترین مقدار یعنی 

کیلوگرم به دست آمد. در مقابل، در  7/1، پاسخ به انتخاب  3/0و خطای شجره  1/0یری اطلاعات ژنوتیپی نبودند، با وراثت پذ
درصد، پاسخ به  3/0 درصد و خطای شجره 2/0پذیری ها دارای اطلاعات ژنوتیپی هستند، با وراثتدرصد دام 100سناریویی که 

ها اطلاعات ژنوتیپی ندارند اثر معنی داری یک از دامکیلوگرم مشاهده شد. خطای شجره در سناریویی که در آن هیچ  65/3انتخاب 
صفر بیشترین پاسخ به انتخاب را نشان داد، ولی با  های آن کلاس، خطای شجرهپذیریرا نشان داد، طوری که در همه وراثت

ثر آن بر میزان پاسخ ای تصحیح شده و اهای دارای اطلاعات ژنوتیپی به واسطه این اطلاعات، اثر خطای شجرهافزایش درصد دام
 به انتخاب کمتر شده است. 
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 پذیری و خطای شجره.تعیین ژنوتیپ شده، وراثت هایدامنسل شبیه سازی شده با سطوح مختلف  5پاسخ به انتخاب تجمعی . 2شکل 

 

 بحث
-های آمیزش چندهایی که از گروهبا دسترسی به ژنوتایپینگ، تصحیح خطای شجره اکنون ممکن است، و برای استراتژی

نیست، پذیر ها امکانکنند بیشتر مناسب است. به هرحال، به دلیل هزینه بالا، برخی اوقات تعیین ژنوتیپ تمام دامپدری استفاده می
های ناقص یا ناصحیح، . شجره(Imani et al., 2025)طور کامل مورد تأیید قرار بگیرند توانند بهها نمیبه این معنی که تمام شجره

. استفاده از اطلاعات (Imani et al., 2025)دهند های ژنتیکی را تحت تأثیر قرار میبینینرخ پیشرفت ژنتیکی و نیز صحت پیش
تواند در کاهش خطاها، افزایش صحت و سرعت های شجره کامل یا ناکامل میتی از جمعیت متوالی با دادهژنومی اصلی نسب

سازی در یک مطالعه شبیه Imani et al., (2025). (Kaseja et al., 2022)بخشیدن بر پیشرفت ژنتیکی سودمند باشد 
های مختلف نشان دادند که با پذیریصفات با وراثت با بررسی اثر سطوح مختلف خطای شجره بر پیشرفت فنوتیپی و ژنتیکی

شود. با اینحال، شجره حتی با سطح بالای خطا بر پیشرفت ژنتیکی بیشتر می تر شدن شجره، اثرات مخرب خطای شجرهعمیق
 باشد. همچنان ابزار اصلاح نژادی مهمی می

فنوتیپی و ژنتیکی را نسبت به سایر سطوح نشان داد. ، سطح خطای صفر بیشترین پیشرفت Imani et al., (2025)در مطالعه 
، اثر سطوح اعلام کردند برخلاف خطای شجره Imani et al., (2025)با افزایش سطح خطا پیشرفت فنوتیپی و ژنتیکی کمتر شد. 

و ژنتیکی به صورت پذیری پیشرفت فنوتیپی پذیری در همان نسل اول قابل مشاهده بود و متناسب با افزایش وراثتمختلف وراثت
 خطی بیشتر شد. 

های تعیین ژنوتیپ شده و ژنوتیپ نشده، احتمالاً به ابزاری ای با بکارگیری هر دوی داممرحله-بینی ژنومی تکهای پیشمدل
گزارش کردند  Aguilar et al., (2010). (Gao et al., 2018)شوند های اهلی تبدیل میهای ژنتیکی دامرایج در ارزیابی

ای برحسب صحت و اریبی مرحله-های صورت گرفته با روش چندبه خوبی ارزیابی ssGBLUPهای ژنومی از طریق روش ارزیابی
های بسیار پیچیده ساده است. هزینه محاسباتی اضافی آن برای ساختارهای داده پیچیده یا مدل ssGBLUPاست. تعمیم دادن 

دار، تحت فرضیه . همچنین بیشترین صحت با تشکیل ماتریس خویشاوندی ژنومی مقیاسنسبت به ارزیابی شجره کم است
  .(Gao et al., 2018)های اللی برابر است فراوانی

ها ، کنترل آشکار اریبی(Christensen et al., 2012)شامل سادگی استفاده، صحت نسبتاً بالا  ssGBLUPهای برتری     
باشد(، و امکان به ای میهای چندمرحلههای نامعلوم روش)همانطور که از ویژگی Gو  Aاوت در های پایه متفبه دلیل جمعیت

 .(Misztal et al., 2014)های اصلاحی است های تعیین ژنوتیپ شده در برآورد ارزشحساب آوردن اریبی انتخاب برای دام



 1405، اول ، شمارةو هفتمایران، دورة پنجاه  امیدعلوم  هینشر                                                                                                      110

 

ها پیش انتخاب ها برحسب ژنوتیپافزایش یابد زمانی که دامای باید در آینده مرحله-های تکهای ارزیابیعلاوه براین، مزیت
 Aguilar et al., (2010)، که توسط ssGBLUPبرترین عملیات ریاضی در اجرای هزینه. (Aguilar et al., 2010)شوند می
 و سپس معکوس کردن آن است.  Gعنوان شده است تشکیل  Christensen & Lund (2010)و 

Gao et al., (2018) برای مقایسه مدل دام مبتنی بر شجره و مدل ssGBLUPبی، روز )شیر، چر-305صفات تولیدی  ، از
در قابلیت اعتماد  04/0تا  02/0های استفاده کردند. در نتایج آنها پیشرفت پروتئین( در جمعیت گاوهای شیری قرمز کشور فنلاند

 سیک به دست آمد. مدل دام کلا ای در مقایسه بامرحله-های تکارزیابی با استفاده از روش
( %95، قابلیت اطمینان بالای های با صحت بالا )برای مثالافزایش نسبتاً کمی در مورد تعداد گاوهای شیری به منظور ارزیابی

 .(Misztal et al., 2014)شوند مورد از چنین گاوهای نری سالانه در ایالات متحده اضافه می 1000گیرد؛ شاید تعداد صورت می
دهد. برای مثال، میانگین های ژنومیک را بسیار کم افزایش میبینیهای گاوها با رکوردها، صحت پیشمعمولاً، افزودن ژنوتیپ

ر جمعیت آزمایشی تقریباً ژنوتیپ گاو نر د 7000صحت در تمام نژادها و صفات برای گاوهای شیری نیوزلند با استفاده از حدود 
 ,.Misztal et al)د افزایش دا 02/0ژنوتیپ گاو ماده آن میزان صحت را تقریباً تا  17000افزودن  گزارش شده است. 70/0

2014).  
اند. بکار گرفته های دامیرا تقریباً برای تمام گونه ssGBLUPهای اصلاح نژادی های خصوصی، و انجمنمحققین، شرکت

های ، خوک، جوجههای گاو شیریهای آماری در گونهیعی از مدلبرای دامنه وس ssGBLUPهای اصلاحی برآورد شده با ارزش
ها گزارش گوشها، و خراسب گذار، گوسفند، بز، بوقلمون، ماهی قزل آلا ، بوفالو، گربه ماهی، زنبور عسل،های تخمگوشتی، مرغ

صفته، -ندچهای تک صفته و شامل مدل ssGBLUPهای مورد استفاده در مطالعات . مدل(Bermann et al., 2022)شده است 
 .  (Bermann et al., 2022)های بقا است ای و مدلبا یا بدون اثرات محیطی و مادری، رگرسیون تصادفی، آستانه

های ه تمام دامهای دامی است، جایی کهای ژنتیکی در بیشتر گونهروش منتخب برای ارزیابی ssGBLUPدر حال حاضر، 
اده در اصلاح نژاد را برای های مورد استفنیستند. وضعیت فعلی این دانش امکان اجرای بیشتر مدل مورد ارزیابی دارای ژنوتایپ

زاری کارا، برای مثال افهای نرمدهد؛ و این به دلیل در دسترس بودن بستههای تعیین ژنوتیپ شده میتعداد زیادی از دام
BLUPF90 ،،BOLT  ،DMU ،Mix99 و ،MixBLUP های برهمکنشهای پیچیده از قبیل مدلری مدلباشد. بکارگیمی 

ها زیاد که تعداد ژنوتیپ اجتماعی یا دربرگیرنده غلبه، اپیستازی، و برهمکنش ژنوتیپ در محیط هنوز چالش برانگیز است زمانی
 .  (Bermann et al., 2022)باشند 

، تلفیق (Masuda, et al., 2021)های گمشده سازی شجرهشامل مدل ssGBLUPموضوع تحقیقات فعلی در زمینه 
های امیکس مانند ، یکی کردن ویژگی(Liu et al., 2020)یابی کل ژنوم های توالینشانگرهای انتخاب شده از داده

 VanRaden)های آمیخته )، ارزیابیChristensen et al., 2021)های ژنتیکی )ترانسکریپتومیکس و متابولومیکس در ارزیابی

)2020 et al., ،مطالعات پیوستگی کل ژنوم )GWAS( )2019 et al.,Aguilar (  .و غیره است 
Bermann et al., (2022) های ژنومی، استفاده از اطلاعات زیادی به شکل تصاویر و ویدئوهایی اعلام کردند برای ارزیابی

های بینیهای جدید و بهبود پیشتعریف فنوتیپ تواند بهشود. این اطلاعات میبینی مییابی کل ژنوم پیشها، و توالیاز رفتار دام
کند یا نه. کمک می ssGBLUPهای بینیفنوتیپی کمک نماید.  هرچند، مشخص نیست آیا این اطلاعات به افزایش صحت پیش

 ssGBLUPومی های ژنبا این وجود، کلید اصلی، یافتن حد بهینه بین ترکیب این منابع جدید اطلاعات و سادگی و کارا بودن ارزیابی
 ,.Bermann et al)گردد می ssGBLUPپذیری های جدید موجب نیاز پیوسته به بهبود کارایی و انعطافخواهد بود. این داده

هایی است که پیوسته در حال رشد به یک ابزار مؤثر برای مجموعه داده ssGBLUP. بنابراین، هدف تحقیقات آتی تبدیل (2022
های های اصلاحی برآورد شده، بهبود همگرایی الگوریتمهای تئوری ارزشقاتی شامل تقریبی از صحتهستند. این موضوعات تحقی

) et Bermannبزرگ است -در مقیاس ssGWASبرای  p-، و محاسبه مقادیرحل مسئله، افزایش کارایی آنالیز صفات گسسته

al., 2022)  . 
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 گیری نتیجه
های تعیین ژنوتیپ شده و تعیین ژنوتیپ نشده است. های ژنتیکی شامل دامارزیابیترین روش برای رایج ssGBLUPارزیابی 

کاملاً بر نتایج  ها دارای اطلاعات ژنوتایپینگ نیستند سطوح خطای شجرهطور کلی، نتایج این مطالعه نشان داد در حالتی که دامبه
های تعیین ژنوتیپ شده، ارتباط دارد. با افزایش درصد دام ssGBLUPهای اثرگذار است و ارتباط معکوسی با میزان صحت ارزیابی

ها توان گفت اطلاعات ژنوتایپینگ دامشود. بنابراین، مینظم میکمتر و بی ssGBLUPهای خطای شجره با صحت ارزیابی
ی تعیین ژنوتیپ شده هارا بر صحت انتخاب تعدیل و یا خنثی کند. همچنین با افزایش درصد دام تواند اثر منفی خطای شجرهمی

افزاهای کارا امکان استفاده از ها و نرمبه دلیل تصحیح خطای شجره، میانگین پاسخ به انتخاب نیز افزایش یافت. توسعه نظریه
دهد های حقیقی فراهم آورده است. نتایج حاصله از تحقیق حاضر نشان میای را تقریباً برای هرنوع از مجموعهمرحله-ارزیابی تک

 باشد.ها میای در آنهای کوچک دامی و تصحیح خطای شجرهگزینه بسیار مناسبی برای تحلیل ژنتیکی جمعیت ssGBLUPکه 
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