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 چکیده

کلاس ها متعلق به شوند. این مدلمی استفادهژنتیکی مربوط به عملکرد حیوان با همبستگی  های همشاهدبندی های حیوانی برای مدلمدل

به مدل اضافه  تصادفی با ارزش اصلاحی تأثیر توسطها دادهموجود بین ژنتیکی  و همبستگی هستندیافته خطی تعمیممختلط های مدل

 یها مؤلفهرهیافت بیزی تقریبی برای برآورد  پژوهشدر این  است. های واریانسبرآورد مؤلفه ها،این مدل های هدف جمله . ازشودمی

رکورد مربوط  1881با  شده سازیشبیه  داده ةمجموع برای این منظور .شدو با رهیافت بیزی مرسوم مقایسه  ارائهحیوانی  واریانس مدل

داده شامل کد حیوان، کد مادر، کد پدر، جنسیت  ةمجموعاین  .استوزن حیوان هنگام تولد  ایه مشاهدهبه حیوان فرضی استفاده شد. 

تصادفی در نظر گرفته شدند.  های عامل صورت بهاثر ثابت و اثرهای مادری، حیوان و سال تولد  عنوان بهو سال تولد است. جنسیت 

تقریبی روی مدل مناسب  بیزی رهیافت. شدگزینی مدل مناسب انتخاب معیار مدلیک با رهیافت بیزی مرسوم برازش و با  ار مدلچه

ثانیه و  128حدود برای رهیافت بیزی مرسوم  (Intel Core i7, 4GB, 2.7 GHz) های ویژگیسازی شد. زمان محاسبات با رایانه به پیاده

میانگین توان دوم خطای نسبی  ة. برای بررسی نکویی برازش معیار ریشثانیه به طول انجامید 18از  مترکتقریبی  یبا رهیافت بیز

 نداشتن برای بررسی تفاوترسوم و بیزی تقریبی به دست آمد. برای رهیافت بیزی م  1133/8و  1128/8محاسبه شد که به ترتیب 

فرضیه  و به دست آمد 38/8آزمون مال احت میزانشد که  استفاده (T) تی آزمون  دار بین برازش وزن حیوان توسط دو رهیافت،معنی

 .شدرابرند، پذیرفته ببرابر بودن میانگین برازش وزن حیوان از دو رهیافت  صفر

 

 .وراثت، مدل حیوانی ، ژنتیک افزایشی،رهیافت بیزی تقریبی های کلیدی:واژه
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ABSTRACT 

Animal models are used to model the observations of animal performance that are genetically dependent.These 

models are considered as generalized linear mixed models and the genetic correlation structure of data is considered 

through random effects of breeding values. One goal of the mentioned models is to estimate variance components. In 

this research, an approximate Bayesian approach presented to estimate variance components in animal model and 

compared with the conventional Bayesian approach. A generated data set for hypothetical animal population with 

1084 records was used. The observations are the animal's birth weight and the data includes dam ID, sire ID, sex and 

birth year. The effect of gender was considered as fixed effect and the effects of dam, animal and year of birth were 

used as random effect. Four different models were fitted by the conventional Bayesian approach and the appropriate 

model was selected by deviance information criteria. The approximate Bayesian approach was applied on it. Time 

consuming with a PC with configuration (Intel Core i7, 4GB, 2.7 GHz) was about 120 second for the conventional 

Bayesian approach and little than 10 second for the approximate Bayesian approach. Goodness of fit was computed 

by relative root mean squared error of prediction that was respectively 0.1568 and 0.1499 for conventional Bayesian 

and the approximate Bayesian approaches. T-test was used to illustrate lack of significant different to fit weight of 

animals between two approaches. The null hypothesis was accepted with p-value 0.98 that it shows mean of fitted 

animal weights for two approaches are equal. 
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 مقدمه

 ة( شامل دامنGLM) 5یافتههای خطی تعمیممدل

با توان که می هستندهای آماری ای از مدلگسترده

پیوسته،  ایه مشاهدهبر  افزونها کارگیری این مدلبه

بندی کرد. در را مدلای و رستهگسسته  های مشاهده

بین میانگین  های مشاهدهفرض استقلال ها با این مدل

یک تابع  با استفاده ازو متغیرهای کمکی  ها مشاهده

های مدل پیرامون شود.می ارتباط برقرار ،معلوم 2پیوند

McCullagh & Nelder (1989 )یافته خطی تعمیم

ند. در حالتی که بین کرد بررسیمفصل  طور به

 ختلطم یهامدلوجود دارد همبستگی  های مشاهده

 مدل که تعمیمی از( GLMM) 3یافتهخطی تعمیم

شود. گرفته می به کاراست،  یافتهخطی تعمیم

 7با اضافه کردن متغیرهای پنهان موردنظرهمبستگی 

تصادفی به مدل در نظر گرفته  گذاریهمان اثریا 

هدف بررسی متغیرهایی  ها پژوهشدر برخی . شود می

 ، سلامتی و تیپیدمثلیتولصفات تولیدی، که بر  است

وزن دام  مانندگذارند. صفاتی میدام و طیور تأثیر 

های مختلف مرغ در هفتههنگام تولد، تولید تخم

گذاری در ماکیان، میزان شیر و ... از جمله  تخم

. برای تحلیل هستند موردی در علوم دامی های بررسی

. شوداستفاده می 1های حیوانیاین نوع متغیرها از مدل

مختلط های ی حیوانی متعلق به کلاس مدلهامدل

که برای شناسایی بخش  هستندیافته تعمیم خطی

 یشناس ستیزنژاد حیوانات و ژنتیکی صفات در اصلاح

اصلاح  های بررسیدر اغلب  شوند.تکاملی استفاده می

توانند می صفت مربوط به عملکرد حیواننژاد حیوانات، 

مستقل نیستند  هاپیوسته یا گسسته باشند، این متغیر

. این دندارهای ژنتیکی و محیطی و وابستگی

 صورت بهها، با اضافه کردن متغیرهای پنهان  وابستگی

شوند. تصادفی به مدل در نظر گرفته می یاثرگذار

برخی  ریتأث بررسیحیوانی  هایبنابراین هدف از مدل

ثابت و تصادفی روی صفات مربوط به  یها یاثرگذار

آماری  های استنباط. روشاستوانات اصلاح نژاد حی
                                                                               
1. Generalized Linear Models 

2. Link Function 

3. Generalized Linear Mixed Models 

4. Latent Variables 

5. Animal models 

ها پیشنهاد شده است. مختلف برای بررسی این مدل

تصادفی در یک مدل خطی برای  تابعیت مثال عنوان به

ارزیابی ژنتیکی  منظور به روز آزمونرکوردهای  تجزیة

 ,Schaefferه است )دش به کار گرفته گاوهای شیری

ای ارزیابی کشورها بر بیشترمعمول در طور به .(1994

مربوط به  ةژنتیکی گاوهای شیری از رکوردهای ماهیان

استفاده  روز آزمونگاوهای شیری یا همان رکوردهای 

 تصادفی حیوانی تابعیتآماری مدل شود و از می

برای برآورد  .(Cobuci, 2011) شوداستفاده می

های ژنتیکی گاوهای هلشتاین در ایران اغلب  فراسنجه

تصادفی حیوانی به کار  تابعیتون و رکوردهای روز آزم

 ;Mohammadi et al., 2013)است،  گرفته شده

Mohammadi et al., 2014; Razm kabir et al.,. 

2012; Bohlouli, 2012; Moghbeli, 2014).  برای

 تصادفی تأثیرمربوط به  واریانس یها مؤلفهبرآورد 

Simm (1998 در )خود پیرامون افزایش شیر و  بررسی

محدود درستنمایی  بیشینه الگوریتمشت گاو، از گو

 (REML)شده
( با 2011) Seraj et al.. کرداستفاده  6

مادری را بر وزن  های عامل گذاریاثر مدل حیوانی

های مازندران بررسی و برآورد روزگی جوجهیک

 محدودشدهدرستنمایی  ینهبیشها را با روش  فراسنجه

 یافتهطی تعمیممختلط خهای آورد. در مدل به دست

و در برخی  ها مشاهدههمبستگی بین به دلیل وجود 

بودن، تابع نو نرمال  ها مشاهدهبودن  کیفی موارد

درستنمایی شکل مشخصی ندارد و برای به دست 

های شدرستنمایی از رو بیشینهن برآوردهای دآور

های از الگوریتمباید و توان استفاده کرد مرسوم نمی

کارلویی استفاده مونت هایالگوریتم دماننتکرارشونده 

 ,McCulloch) است،بر ، که گاهی بسیار زمانشود

 مختلطهای برای حل این مشکل در مدل (.1997

یافته، استفاده از رهیافت بیزی پیشنهاد خطی تعمیم

های حیوانی متعلق به (. مدلFong, 2010شده است )

 درو  هستند یافتهمختلط خطی تعمیمهای مدلکلاس 

کیفی باشد  یموردبررسممکن است صفت  هامدلاین 

 و به دلیل وجود متغیرهای پنهان ژنتیکی و محیطی

توان شکل مشخصی ندارد، می درستنماییتابع حیوانی 

                                                                               
6. Restricted maximum likelihood 
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 & Tempelmanاز رهیافت بیزی استفاده کرد )

Gianola, 1994; Jamrozika, 2001; Bolker et al.,. 

2009.)  

وجه به اطلاعات گذشته پیرامون با ت در رهیافت بیزی

 یها عیهای مدل توز مدل، برای فراسنجه های فراسنجه

شود و سپس توزیع پسین پیشین در نظر گرفته می

توأم  ضرب تابع درستنمایی در توزیع متناسب با حاصل

برآورد بیزی  تیشود و درنهاپیشین در نظر گرفته می

. دشومیها از میانگین توزیع پسین محاسبه  فراسنجه

شته باشد، ای نداتوزیع پسین شکل بسته که یدرصورت

های برای استفاده از رهیافت بیزی باید از الگوریتم

( مانند الگوریتم MCMC) 5زنجیر مارکوفی یکارلو مونت

گیری گیبز استفاده کرد، متروپلیس هستینگس و نمونه

های تولید نمونه ها به دلیل نیاز بهاین الگوریتم

با شمار تکرار مناسب برای رسیدن به  ییرلوکا مونت

صرف  به نیاز های پیچیدهطورمعمول در مدل ، بهماندگاری

های زمان طولانی برای انجام محاسبات دارند. بسته

ها با رهیافت بیزی افزاری زیادی برای تحلیل این مدل نرم

توان ها میترین آنکه از مهم معرفی شده است

اشاره کرد. برای  MCMCglmm  (Hadfield, 2010)به

با  مرسومحل مشکل زمان محاسبات رهیافت بیزی 

در  2، رهیافت بیزی تقریبیMCMC هایالگوریتم

 ,.Holand et alشده است، )معرفی های حیوانی  مدل

ها از (. در رهیافت بیزی تقریبی برای حل انتگرال2013

شود و به همین دلیل این تقریب لاپلاس استفاده می

تقریب لاپلاس ش بیزی رهیافت بیزی تقریبی با رو

 & Rueشود، )ه می( نامیدINLA) 3بسته آشیانی جمع

Martino, 2007) . رهیافت بیزی تقریبیINLA  برای

ارائه شده است،  7مراتبی فضاییهای سلسله تحلیل مدل

(Rue et al., 2009در مدل .) های آمیختة خطی

ی تقریبی بررسی شده یافته فضایی این رهیافت بیز تعمیم

 Eidsvik etو با رهیافت بیزی مرسوم مقایسه شده است، )

al., 2009; Hosseini, 2016; Hosseini et al., 2011  .) 

 ةاستفاده از رهیافت بیزی تقریبی بست برای

                                                                               
1. Markov Chain Monte Carlo 

2. Approximate Baysian approach 

3. Integrated Nested Laplace Approximation 

4. Hierarichical Spatial Models 

ارائه  Rافزار قابل اجرا در محیط نرم  INLAیافزار نرم

ه از استفاد ةهدف اصلی این پژوهش، نحو شده است. 

های دو رهیافت بیزی تقریبی و بیزی معمولی در مدل

دو رهیافت بیزی تقریبی و بیزی  ةحیوانی و مقایس

. برای این استمرسوم از نظر زمان محاسبات و دقت 

و بیزی تقریبی  یرهیافت بیز ةنظری در آغازمنظور 

این دو روش  آنگاهو  های حیوانی ارائهمدلمرسوم در 

مربوط به  ةشد سازیشبیه ةروی یک مجموعه داد

 Rافزار صفت وزن یک حیوان فرضی موجود در نرم

چهار مدل متفاوت برای این  شود.سازی می پیاده

انتخاب  شود و با معیارداده در نظر گرفته می ةمجموع

مدل مناسب  1(DIC) یزان اطلاع انحرافیم مدل

واریانس و  یها مؤلفهشود. برآورد انتخاب می

و زمان محاسبات  هاز هردو روش محاسبپذیری  وراثت

 ند.شوو نتایج دو رهیافت بیزی مقایسه می
  

 مدل حیوانی

یافته خطی تعمیم مختلطمدل حیوانی، نوعی مدل 

 هایاگر همبستگی موجود در مدل که یطور به ،است

محیطی و ژنتیکی  یافته از نوعخطی تعمیم مختلط

ی نامیده های حیوانها، مدلباشد، این نوع از مدل

صفت  های مشاهدهها . در این مدلشوند می

 بردار صورت بهرکورد  dnبا  یموردبررس

1= ( ,..., )T

n
d

y yy که یطور بهشود، نشان داده می 

 میانگین. استنمایی  ة به خانواد متعلق iyتوزیع

صورت به
 

= ( )i iE yتوسط یک تابع پیوند  است و

)معلوم )g ثابت مربوط به متغیرهای  گذاریبا اثر

 یاثرگذارتصادفی مربوط به  تأثیر، یکمک ریغو  کمکی

و مقادیر ارزش اصلاحی که  فردی و مادری محیطی

رابطه  صورت هستند، بهی ژنتیکی افزایش تأثیربیانگر 

 ود: ش( مرتبط می5)

(5                        )          
 2 2= ,   ~ (0, ),   (0, ),T

i i i i i u i eu u N N     z β : 

),0(N~),,0(N~u 2

ei

2

ui   

)که در آن  ) =i ig   خطی، ةکنندبینی پیش 

0 1= ( , , , )
j

T

n  β ثابت، تأثیر iu  ارزش

 بردار با izتصادفی و ةماند باقیiام،  iاصلاحی فرد
                                                                               
5. Deviance information criterion 
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)د ابعا 1 ) 1jn    متغیرهای کمکی مربوط به

ثابت هستند که عنصر اول آن برای در نظر  یاثرگذار

بنابراین  .شودعرض از مبدأ در مدل منظور می گرفتن

ژنتیکی افزایشی  یاثرگذارتصادفی ژنتیکی که با  تأثیر

)گاوسی زش اصلاحیشوند با ارشناخته می )iu تأثیرو 

تصادفی با  یها یاثرگذار دیگرتصادفی محیطی و 

)تصادفی گاوسی ةماند باقی ةجمل )i  وارد مدل شده

 از عبارتند( 5)مدل  های فراسنجهاست. 
2 2= ( , , )T T

u e  θ  2که در آن

e واریانس مؤلفة 

2و  خطای تصادفی

u واریانس ژنتیک افزایشی ةلفؤم 

 .هستندمستقیم 

)تابع توزیع توأم شرطی  , | )y u θصورت به 
2 2( , | ) = ( | , , ) ( | )e u    y u θ y u β u است. 

2( | , , )e y u β  تابع توزیع شرطی بردارy است 

 و شودنظر گرفته می نمایی در ةکه متعلق به خانواد
2( | )u u  تابع توزیع پیشین بردار ارزش اصلاحی

,0)2که نرمال است )uN  A شود که در فرض می

 بر طورمعمول بهکه  است 5یوندماتریس خویشا Aآن

، کد مادر و کد حیوان کد پدریعنی  نامه شجره پایة

 صورت بهبردار ارزش اصلاحی  ،شودساخته می

1= { , , }n
p

u uu در  کهطوریشود، بهمی رضف

رکورد شجره و  شمار pnآن
d pn n بنابراین . است

 آید:ت میزیر به دس شکل ی بهتابع درستنمای

2 2

=1

( ; ) = ( | , , ) ( | )

n
d

i i e u

i

L y u d    θ y β u u

 بیشینهبرای استفاده از روش  که شکل مشخصی ندارد.

 یچندبعدهای نیاز به حل عددی انتگرال درستنمایی

های های حیوانی، مدل . یک حالت ساده از مدلاست

و  یموردبررسکمی برای صفت  های مشاهدهحیوانی با 

پیوند یک تابع  صورت نیااست. در  نرمال صورت به

i=تابع همانی i در  طورمعمول بهشود. فرض می

حیوانی یک  هایمربوط به مدل های بررسیبرخی 

شود. می یریگ اندازهبرای افراد  چند بارصفت 

در ارزیابی ژنتیکی گاوهای شیری از  مثال عنوان به

. چون شوداستفاده می روز آزمون یها مدل

تیک افزایشی و محیطی متفاوت های ژن واریانس
                                                                               
1. Relationship Matrix 

، از تفاوت ها پذیری، لذا برای نشان دادن تغییرهستند

شود، استفاده می یادشدههای واریانس هایدر نسبت

واریانس را در  یها مؤلفههای که تغییر و تفاوت

 تفاوتو لذا دهد های مختلف نشان میبندیتقسیم

بین صفات مختلف )یک صفت در چند محیط( 

حیوانی گاوسی  در مدل مثال عنوان بهشود. میمشخص 

2مستقیم ) پذیریوراثت

uh) ةاز رابط 
2

2

2 2
= u

u

u e



 
h 

 آید، که متناسب با واریانس فنوتیپیبه دست می

(2 2

u e ) پیرامون  های بررسیدر بسیاری از  .است

دیگر  مؤثر یاثرگذار ریتأثوان های حیوانی اگر بتمدل

ژنتیکی  یاثرگذاری و مادرمحیطی دائمی  تأثیر مانند

واریانس  یها مؤلفهو  یموردبررسصفت روی  مادری را

ی بیشترشناسایی و به مدل اضافه کرد، نتایج دقت 

 مدل حیوانی اگر (.Jasouri et al., 2014) دارند

 ( بیان شود:2رابطه ) صورت به

(2 )  = , 1, ,T

i i i i i du pe i n    z β
 

     

محیطی  تصادفی تأثیر ipe در آنکه  شود،بیان 

 :که یطور به، است دائمی مادری

),0(N~pe),,0(N~),,0(N~n 2

pei

2

ei

2

ui  
 

 از اند عبارت( 2)مدل  های فراسنجه آنگاه، هستند
2 2 2= ( , , , )T T

u pe e  θ β اتریس واریانسو م-

 لمدل به شکاین کوواریانس 
2

2

2

=

u

pe

e







 
 
 
 
 

A 0 0

Σ 0 I 0

0 0 I

2، که در آناست 

u 

ماتریس A مستقیم، واریانس ژنتیک افزایشی ةلفؤم

2،واحدماتریس  I،ندیوخویشا

pe واریانس  مؤلفة

2محیطی دائمی مادری و تأثیر

e واریانس مؤلفة 

 های مشاهده که یدرصورتخطای تصادفی هستند. 

کمی و ( 2در مدل حیوانی ) یموردبررسصفت 

 ةاز رابط مستقیم پذیری وراثت ،باشد نرمال صورت به
2

2

2 2 2
= u

u

u e pe



   
h آید. در بخش به دست می

 شود.پرداخته می (2)بعد به تحلیل بیزی مدل 
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 مدل حیوانی بیزی

، (2) حیوانی یک تحلیل بیزی برای مدل ةارائ منظور به

های مدل  فراسنجهبرای  پیشینهای توزیعنیاز است تا 
2 2 2= ( , , , )T T

u pe e  θ β اختیار شوند. برای بردار 

 طورمعمول بهتوزیع پیشین ( βثابت ) تأثیر های ضریب

 با کنواخت و یا توزیع نرمال صورت توزیع یبه

متغیر تصادفی د. شومعلوم فرض می واریانس بزرگ

 پنهان ارزش اصلاحی گاوسی به شکل

)A,0(N~,A|u 2

u

2

u  که در شودفرض می ،

2 ماتریس خویشاوندی و A آن

u اریانس و مؤلفة

. توزیع (Sorensen, 2002، )ژنتیک افزایشی است

2ها واریانسمؤلفهپیشین برای  2 2( , , )u e pe   
. با شودفرض می 5ی معکوسگاماتوزیع  طورمعمول به

 :صورتبه مأها، توزیع پیشین توپیشین فرض استقلال
 2 2 2 2 2 2( ) = ( , , , ) = ( ) ( ) ( ) ( ),e u pe e u pe             θ β β 

        
 2 2 2 2 2 2( ) = ( , , , ) = ( ) ( ) ( ) ( ),e u pe e u pe             θ β β 

 :. لذا توزیع پسین متناسب باآید به دست می

 2 2 2 2 2 2 2 2( , , , , | ) = ( | , , ) ( | ) ( ) ( ) ( ) ( ),u e pe e u e u pe                   u β y y u u β
 

 2 2 2 2 2 2 2 2( , , , , | ) = ( | , , ) ( | ) ( ) ( ) ( ) ( ),u e pe e u e u pe                   u β y y u u β
 

. بنابراین از ددارای خواهد شد، که شکل پیچیده

شود. برای استفاده می گیبز مانند  MCMCهایروش

 لتوزیع شرطی کام سکارگیری الگوریتم گیببه

است. توزیع شرطی کامل برای  ازیموردنها  فراسنجه

 :صورتها به فراسنجه
2 2 2 2 2

2 2 2 2 2

2 2 2 2 2 2

2 2 2 2 2 2

( | , , , , ) ( | , , , ) ( )

( | , , , , ) ( | ) ( )

( | , , , , ) ( | , , , ) ( )

( | , , , , ) ( | , , , ) ( )

e u pe e pe

u e pe u u

e u pe e pe e

pe u e e pe pe

       

       

        

        

 

 

 

 

β y u y u β β

y u β u

y u β y u β

y u β y u β

 

برای هر  شوند. توزیع شرطی کاملتشکیل می

به یکدیگر  ها مؤلفهبه دلیل وابستگی  u بردار ةمؤلف

 :صورت به

 2 2 2 2 2 2( | , , , , , ) ( | , , , ) ( | , ), =1, , ,i i u e pe e pe i i u du u i n           u y y u u 
 2 2 2 2 2 2( | , , , , , ) ( | , , , ) ( | , ), =1, , ,i i u e pe e pe i i u du u i n           u y y u u

 
1که در آن 1 1={ , , , , , }i i i n

d
u u u u  u 

شده شکل  های شرطی کامل تشکیل. توزیعاست

                                                                               
1.  Inverse Gamma Distribution 

ند و برای تولید دارن شده شناخته هایخاصی از توزیع

استفاده  سنمونه از الگوریتم متروپولیس هستیگ

 شود.  می

 یموردبررسصفت  های مشاهدهالبته اگر توزیع 

 های ضریبنرمال باشد توزیع شرطی کامل بردار 

رگرسیونی با در نظر گرفتن توزیع پیشین نرمال، شکل 

پس از به دست آوردن مشخص نرمال خواهد داشت. 

 رکورد حیوانبیزی  بینیپیش ها، برای فراسنجهبرآورد 

باید متغیر پنهان ارزش اصلاحی برای  در آغازجدید 

 صورت به بینیفرد را از توزیع پیش آن
 2 2 2 2 2

0 0( | ) = ( | , ) ( , , , | )u u e u eu u d d d d        y u u β y u β
 

 2 2 2 2 2

0 0( | ) = ( | , ) ( , , , | )u u e u eu u d d d d        y u u β y u β
 

 بینیاز توزیع پیش آنگاهمحاسبه کرد و 

0 0 0 0 0
0

( | ) = ( | ) ( | )
u

y y u u du  y y  برای

. کردجدید استفاده  حیوانبرای  رکورد میزان بینیپیش

بعد رهیافت بیزی تقریبی برای تحلیل  در بخش

شود که نسبت به رهیافت های حیوانی ارائه می مدل

 دارد. یتر کوتاهمان محاسبات ز مرسومبیزی 
 

 های حیوانیتحلیل بیزی تقریبی مدل

شرطی کامل هر  فرض کنید توزیع xدر بردار تصادفی 

  مؤلفه آن توزیع شرطی صورت به xاز  مؤلفه

، یعنی ها شود مؤلفهدیگر  شرط به 

 | , 1, ,i ix i n  x   که در آنix بردار 

x مؤلفة جز بهix  توزیع شرطی است. اکنون اگر

بستگی  x یها تنها به شمار کمی از مؤلفه ixکامل

این مجموعه از اگر . دارد مارکوفی خاصیتxشته باشد،دا

  ةدهند که تشکیلشود مشخص       iها با مؤلفه

 آنگاه، ام است      iهای مؤلفةگیای از همسای مجموعه

   | |
ii i ix x   x x فرض  که یطور ، به

} و ixایه جملهشود می , }ii x  که در آن{ , }ii x 

 هایش است،و همسایگی ixمؤلفة جز به xبردار 

. هنگامی از میدان تصادفی مارکوفی مستقل هستند

ستفاده از ماتریس کوواریانس از ی اجا بهشود استفاده می

شود و ماتریس عکس ماتریس کوواریانس استفاده می
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شود. بیشتر  بیان می Q شود و با علامتنامیده می 5دقت

های غیر صفر  درایه وصفر است  ماتریس دقت هایدرایه

شوند توسط ساختار همسایگی مشخص می ماتریساین 

ت سودمند و در راستای راحتی و کوتاه کردن محاسبا

درواقع میدان تصادفی (. Rue & Held, 2005، )است

،  داردپراکنده  یک ماتریس دقت که ساختار امارکوفی ب

های عددی محاسباتی  شود و استفاده از روش تعریف می

 . سازد پذیر می مؤثر را امکان

ساختار مارکوفی دارد  ةهای حیوانی شجردر مدل

محدود در  ارشمکه یک کد حیوان به  صورت نیابه 

ستون کد پدر و کد مادر ممکن است تکرار شود به 

همین دلیل برخی از عناصر ماتریس خویشاوندی صفر 

از عکس ماتریس استفاده  هنگامی ژهیو به شود یم

ها صفر خواهد شد. ی از درایهبیشتر شمار شود یم

توسط میدان  u بردار متغیر ارزش اصلاحیبنابراین 

و وارون ماتریس  انیب قابل مارکوفی گاوسیتصادفی 

A یعنی A خویشاوندی
است،  2یک ماتریس تنک 1-

 & Steinsland) عناصر آن صفر است بیشتریعنی 

Jensen, 2010) .های و ضریب اکنون ارزش اصلاحی 

=صورت بهرگرسیونی در یک بردار،  ( , )T T T
x β u 

ع شود. با توجه به نرمال بودن توزیدر نظر گرفته می

بردار و ارزش اصلاحی  رگرسیونی های ضریب

با یک میدان تصادفی مارکوفی  xمتغیرهای پنهان

2 گاوسی 1| ( , )u N 
x 0 Q: شود، بندی میمدل

1در آن که
Qاست ماتریس دقت . 

 :توان نوشتمی yبا توجه به استقلال شرطی 

2 2 2 2

=1

( | , , ) = ( | , , )

n
d

e pe i e pe

i

y     y x x

  
  :شودمی بنابراین توزیع پسینو 

 2 2 2 2 2 2 2 2 2

=1( , , , | ) ( , , ) ( | ) ( | , , )
n
d

u e pe u e pe u i i e pey             x y x x 

      
 2 2 2 2 2 2 2 2 2

=1( , , , | ) ( , , ) ( | ) ( | , , )
n
d

u e pe u e pe u i i e pey             x y x x 
از  و ای ندارداین توزیع پسین شکل بسته

برآورد  برای به دست آوردنتکراری های  روش

. هستندبر  شود که بسیار زمانها استفاده می فراسنجه

 :زیر هستند صورت بهای های پسین حاشیهتوزیع

                                                                               
1. Positive Definite Precision Matrix 

2. Sparse matrix 

2 2 2 2 2 2 2 2 2

2 2 2 2 2 2

2 2 2 2 2 2

2 2 2 2 2 2

( | ) = ( | , , , ) ( , , | )

( | ) = ( , , | )

( | ) = ( , , | )

( | ) = ( , , | )

i i u e pe u e pe u e pe

u u e pe e pe

e u e pe u pe

pe u e pe u e

x x d d d

d d

d d

d d

           

       

       

       









y y y

y y

y y

y y

 

 نیاز به محاسبه بالاهای  انتگرالکه 
2 2 2( , , | )u e pe    y 2 و 2 2( | , , , )i u e pex    y 

این نوع مدل با ساختار  . برای تحلیل بیزیاست

. کرد توان استفادهمیرهیافت بیزی تقریبی را  ةپیچید

 هایوزیعت با به کار بردن تقریب لاپلاس برای
2 2 2( | , , , )i u e pex    y 2 و 2 2( , , | )u e pe    y 

2 صورت به یقریبهای توزیعت 2 2( | , , , )i u e pex    y  و
2 2 2( , , | )u e pe    y  که یطور بهآید، می دستبه

 
2 2 2( | , , , )i u e pex    y داردتوزیع تقریبی نرمال 

(Rue et al., 2009برای تقریب .) 
2 2 2( , , | )u e pe    y با در نظر گرفتن در آغاز 

2 2 2( , , )u e pe  θ مد تابع log ( | ) θ yروش  ، با

صورت بهسازی بهینه 

شود. ماتریس تعیین می 

 3هسین
2 log ( | )

=
i j

d

d d



 

θ y
H

 
 عکس آن و محاسبه

1صورت به = H VΛVشود، که در آنتجزیه می V 

ماتریس قطری  Λ و است 7ماتریس بردارهای ویژه

روی قطر اصلی آن  که یطور به، استH  1مقادیر ویژه

مبدأ  .هستندعناصر ماتریس صفر  دیگرمقادیر ویژه و 

 مختصات را به مد

θ انتقال داده، فرمول مختصات در

مبدأ
θ با استفاده از مقادیر استانداردt  برای مثال(

Tt(0,0)در حالت دو بعدی  ،)صورت به 
1( ) =  θ t θ VΛ t از مبدأ  آغازشود. با تعریف می

مختصات جدید روی هر یک از محورها نقاطی به 

شوند که می اختیار یا گونه به tمقادیر صحیح ةفاصل

 زیر برقرار باشد: شرط

 log ( ( ) | ) log ( ( ) | ) < t  θ 0 y θ t y  
 نقاط درون صفحات نیز تعیین همسانطور سپس به

از هایی نمونهبردن این الگوریتم  به کارشوند. با می

2 توزیع 2 2( , , | )u e pe    y شوندتولید می.  

 های تولیدشدهنمونه اکنون با استفاده از
                                                                               
3. Hessian Matrix 

4. Eigenvectors 

5. Eigenvalues 
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1 , , R( ) ( )

θ θ  توزیع پسین( | )ix y تصور به 

 :(Rue et al., 2009) شودتقریب زده میزیر 

( ) ( )

1

( | ) ( | , ) ( | )
R

r r

i i r

r

x x  


 y θ y θ y 

  
 هامواد و روش

 بیزی تقریبی و هیافتدو ر ةبه مقایس بخشدر این 

یک برای این منظور از  شود.پرداخته می مرسوم

 ةموجود در بست شدة یساز هیشبمجموعه داده 

. این شوداستفاده می MCMCglmmافزاری  نرم

 یوانی نوعی حبرا وزن تولد داده مربوط به همجموع

 زی شدهسارکورد شبیه 5337 شمارفرضی است که به 

جنسیت حیوان و سال تولد  ،بر وزن تولد افزوناست و 

در فایل شجره . (,.Wilson et al 2010) استمشخص 

 شمار و 5337 مادر شمار، 5333حیوان رکورد  شمار

برای  زیربه شرح . چهار مدل حیوانی نددار 734پدر 

  .شودداده در نظر گرفته می ةتحلیل این مجموع
1 0
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4 0

: =    , = 1, ,1084,
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عرض از مبدأ یا میانگین 0 مدل حیوانی اولدر 

 جمعیت بدون در نظر گرفتن هیچ اثر ثابت و تصادفی،

iu
 

 iyمانده و اثر باقی i،امiارزش اصلاحی فرد اثر 
اول اثر ثابت  مدل در مدل دوم، به. است امiوزن حیوان 

 “سال تولد”شود. در مدل سوم، اثر اضافه می “جنسیت”

در  و شودصورت اثر تصادفی به مدل دوم اضافه می به

به مدل سوم  “مادر” ژنتیکی مدل چهارم اثر تصادفی 

با رهیافت  افزوده شده است. پس از برازش چهار مدل

یزان م یار انتخاب مدل، مدل مناسب با معبیزی مرسوم

مدلی که شود. میبرگزیده  5(DIC) اطلاع انحرافی

ها بررسی ةو ادام استرا دارد بهترین مدل   DICکمترین

شود. برآورد بیزی شده انجام می انتخاب روی مدل

ای پسین  چگالی حاشیه ها )میانگین تابع فراسنجه

 رقابل باو فاصلةو  (، انحراف معیار برآوردها فراسنجه

HPD
با هردو رهیافت بیزی  های مدل برای فراسنجه 2

 . شود میارائه  مرسوم و بیزی تقریبی
 

 نتایج و بحث

های توصیفی مربوط به صفت وزن حیوان و ساختار آماره

ای و هیستوگرام و نمودار جعبه 5کلی شجره در جدول 

ارائه  5های وزن حیوان در شکل  مربوط به مشاهده

 5ه کمی بودن صفت وزن و شکل اند. با توجه ب شده

 شود.توزیع نرمال برای این صفت در نظر گرفته می

 و شداستفاده   MCMCglmmافزارینرم ةاز بست

از رهیافت  تکرار 13333با   MCMCبا اجرای الگوریتم

معیار انتخاب بیزی مرسوم هر چهار مدل برازش و 

، 375/3323ترتیب  بهبرای چهار مدل  DICلمد

به دست آمد.  323/3323و  63/3613، 231/3432

مدل  عنوان به مدل چهارم  DICبا توجه به مقادیر

ها،  فراسنجهبرآورد بیزی نتایج  .شدمناسب انتخاب 

برای HPD  قابل باور ةو مجموع انحراف معیار برآوردها

 آورده شده است.  2مدل چهار در جدول 

ای پسین و برای مدل چهارم تابع چگالی حاشیه

  یها مؤلفه ییکارلو مونتهای اثر نمونه نمودار

تصادفی ارزش اصلاحی،  تأثیر  مربوط به واریانس

 2 های ، مادر و سال تولد به ترتیب در شکلمانده باقی

ای میانگین تابع چگالی حاشیهرسم شده است.  1 الی

است و نمودارهای اثر   فراسنجهپسین برآورد بیزی 

را نشان  MCMCم های تولیدشده از الگوریتنمونه

 دهد. می
 

 های وزن حیوان هنگام تولد و ساختار کلی شجره های توصیفی برای مشاهده. آماره5جدول 
Table 1. Descriptive statistics for the animal birth weight observations and general structure of the pedigree 

Data  Pedigree 
No. Records 1084  No. animals in pedigree 1309 
Mean 7.368  No. sires 487 
SD 2.689  No. dams 1084 
Median 7.355  No. of animals with both parents unknown 225 
Minimum 0.270  No. of animals with both parents known 487 
Maximum 15.350  No. of animals with at least one parent known 1084 
First quartile 5.455  No. sires no-repeated record 159 
Third quartile 9.260  No. dams no-repeated record 430 

 
1. Deviance information criterion 
2. Highest posterior density credible interval 
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 وزن حیوان هنگام تولد ای و )راست( نمودار ستونی برای. )چپ( نمودار جعبه5شکل 

Figure 1. (Left) Box Plot and (right) histogram for the animal’s birth weight 

 
 31)چارک اول و چارک سوم(، انحراف معیار و فاصلة   بیزی فراسنجه برآورد. نتایج رهیافت بیزی مرسوم و بیزی تقریبی 2جدول 

 (HPD)درصد قابل باور بیزی 
Table 2. Results of approximate Bayesian and conventional Bayesian approaches: Bayesian Estimate of parameter 

(first and third quartiles), standard deviation and 95% Bayesian credibility interval (HPD) 
Approximate Bayesian  Conventional Bayesian  

95% HPD  SD Bayesian estimate 
(first and third quartiles) 

 95% HPD  SD Bayesian estimate 
(first and third quartiles) Par. 

(1.69,3.00) 0.339 2.32 (1.73,3.06)  (1.32,3.26) 0.50 2.33 (1.93,3.12) 2

u 

(1.27,2.58) 0.342 1.89 (1.32,2.66)  (0.96,2.41) 0.37 1.63 (1.41,2.27) 2

e 

(0.43,1.53) 0.296 0.93 (0.49,1.64)  (0.47,1.54) 0.30 0.98 (0.77,1.51) 2

By 

(0.74,1.89) 0.299 1.29 (0.79,1.96)  (0.70,1.61) 0.23 1.14 (0.98, 1.54) 2

m 

2در جدول 

u ،2

e،
2

By2و

mمانده، سال تولد و مادری هستند. تصادفی ارزش اصلاحی حیوان، باقی تأثیرواریانس مربوط به  یها مؤلفه به ترتیب  

 

 
 تصادفی ارزش اصلاحیاثر واریانس مربوط به  مؤلفة ای پسینتوزیع حاشیه )راست( نمودار اثر و)چپ(  .2شکل 

Figure 2. (Left) the trace plot and (right) the marginal posterior distribution the variance component related to the 

additive genetic random effect 

 

 
 مانده تصادفی باقیاثر واریانس مربوط به  ای پسین مؤلفةتوزیع حاشیه )راست( نمودار اثر و)چپ(  .3شکل 

Figure 3. (Left) the trace plot and (right) the marginal posterior distribution the variance component related to the 

residual random effect 
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 تصادفی مادراثر ه واریانس مربوط ب ای پسین مؤلفةتوزیع حاشیه )راست( نمودار اثر و)چپ(  .7شکل 

Figure 4. (Left) the trace plot and (right) the marginal posterior distribution the variance component related to the 

maternal random effect 
 

 
 تصادفی سال تولداثر واریانس مربوط به  ای پسین مؤلفةتوزیع حاشیه )راست( نمودار اثر و)چپ(  .1شکل 

Figure 5. (Left) the trace plot and (right) the marginal posterior distribution the variance component related to the 

year of birth random effect 
 

ز رابطه مستقیم ا پذیری، وراثتچهارممدل  رایب

 زیر محاسبه شد:
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اثر تصادفی مادری،  یانسوار یها مؤلفه ریتأث

 زیر بررسی شدند: صورتو سال تولد به مانده باقی
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 دیگرپذیری و نسبت واریانس وراثت نتایج برآورد

 پایة های برآورد بر، انحراف معیار و چارکها مؤلفه

 است.هشدارائه  3 در جدول رسومرهیافت بیزی م

ژنتیکی  گذاریضریب همبستگی کندال بین اثر

ژنتیکی مادری برای مدل  گذاریشی مستقیم و اثرافزای

به دست آمد و  335/3آن برابر  میزانچهار محاسبه و 

احتمال آزمون فرضیه صفر بودن ضریب  میزان

و لذا صفر بودن  دست آمدبه 3335/3همبستگی 

 ضریب همبستگی رد نشد.

2

uh 0/381درصد از  33که حدود  دهد  ینشان م

ذیری وزن حیوان توسط متغیر ارزش اصلاحی تغییرپ

این میزان برای سال تولد حیوان  که یشود درحالبیان می

درصد و برای  53درصد، برای اثر مادری حدود  56

 درصد است که بیانگر این مطلب 24خطای تصادفی 

و سال تولد  ریاست که ارزش اصلاحی دام بیشترین تأث

سبت به دیگر را روی وزن حیوان ن ریکمترین تأث

درصد برای  31 اطمینان ةدارند. فاصل ها یاثرگذار

است که  (323/3و  131/3) پذیری مستقیم برابر وراثت

پذیری جمعیت  درصد وراثت 31با اطمینان دهد نشان می

حدود  کم دست که یطور بهگیرد در این فاصله قرار می

پذیری درصد از وراثت 13حدود  بیشینهدرصد و  33

 درصد 1داری زش اصلاحی دام در سطح معنیتوسط ار

درصد  31در سطح  HPDفاصلة قابل باور است.  انیب قابل

و 137/3) صورت بهپذیری محاسبه شد که برای وراثت

پذیری درصد وراثت 31دست آمد و باور ( به223/3

 نتایج برآورد گیرد.جمعیت در این فاصله قرار می

ها، انحراف  مؤلفه پذیری و نسبت واریانس دیگر وراثت

 تقریبیرهیافت بیزی  پایة های برآورد برمعیار و چارک

با رهیافت بیزی تقریبی  است. شدهارائه  3 در جدول
2

uh 0/364 دهد  ینشان ماست که  آمده دست به 
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درصد از تغییرپذیری وزن حیوان توسط متغیر  36حدود 

این میزان برای  هک یشود درحالارزش اصلاحی بیان می

 23درصد، برای اثر مادری حدود  57سال تولد حیوان 

 ةفاصلاست. درصد  23درصد و برای خطای تصادفی 

پذیری مستقیم برابر  درصد برای وراثت 31 اطمینان

 31با اطمینان  دهداست که نشان می (315/3و  337/3)

گیرد پذیری جمعیت در این فاصله قرار میدرصد وراثت

حدود  بیشینهدرصد و  31حدود  کم دست که یرطو به

پذیری توسط ارزش اصلاحی دام در درصد از وراثت 73

طور که  همان. است انیب قابل درصد 1داری سطح معنی

از رهیافت  آمده دست به شود بین نتایجملاحظه می

وجود  محسوسی تفاوت رسومتقریبی و رهیافت بیزی م

 .ندارد

گرفته  به کارو رهیافت بین د بیشتر ةبرای مقایس

دار بین این دو رهیافت، شده و بررسی تفاوت معنی

 آنگاهوزن حیوان محاسبه شد و  ةشد مقادیر برازش

 5بینیپیشمعیارهای میانگین توان دوم خطای 

(MSEPریش ،)2بینی پیشمیانگین توان دوم خطای  ة 

(RMSEPو ) میانگین توان دوم خطای نسبی  ةریش

محاسبه  های زیر ه( از رابطRRMSEP) 3بینیپیش

 آورده شده است. 7شدند. نتایج در جدول 

1 2

1 2

1 1 2

ˆ( )

ˆ( )

ˆ ˆ{( ) }
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دار بین مقادیر تفاوت معنی نبودبرای بررسی 

 (T) شده توسط دو رهیافت از آزمون تی برازش

احتمال به  میزانآزمون و  ةاستفاده شد، که آمار

 ةکه فرضی به دست آمدند 3433/3و   3213/3ترتیب 

دار بین برازش وزن حیوان د تفاوت معنینبوصفر که 

با رهیافت بیزی مرسوم و رهیافت بیزی تقریبی 

 مرسوم یبیزرهیافت زمان محاسبات شود. پذیرفته می

 13333برای   MCMCglmmةبردن بست به کاربا 

 ,Intel Core i7) رایانةبا یک   MCMCتکرار الگوریتم

4GB, 2.7 GHz)  ثانیه و زمان محاسبات  523حدود

  INLAةبردن بست به کاربا رهیافت بیز تقریبی با 

های حیوانی در مدل. ثانیه به طول انجامید دهاز  کمتر

کاهش زمان  وبزرگ است  های مشاهدهحجم 

ها است. مهم در این مدل های محاسبات یکی از هدف

که  استو گسسته  غیرنرمال یموردبررسگاهی صفت 

ی مدل و افزایش زمان محاسبات باعث پیچیدگ

 .شودمی MCMC های الگوریتم

 
واریانس سال تولد به واریانس فنوتیپی، انحراف معیار  مؤلفةمانده و نسبت  پذیری مستقیم، مادری،  باقی. برآورد وراثت3جدول 

 بیزی مرسوم و بیزی تقریبی :های برآورد با دو رهیافتو چارک برآوردها

Table 3. Estimate of the direct, maternal, residual heritability and year of birth variance component to phenotypic 
variance, standard deviation and quartiles of estimate with two approaches: the approximate Bayesian and the 

conventional Bayesian 
Approximate Bayesian  Conventional Bayesian  

(First and third quartiles) SD Bayesian estimate  (First and third quartiles) SD Bayesian estimate Par. 

(0.351,0.394) 0.018 0.364  (0.329,0.505) 0.078 0.381 2

uh  

(0.291,0.304) 0.005 0.294  (0.224,0.385) 0.067 0.271 2e  
(0.196,0.209) 0.007 0.199  (0.163,0.252) 0.036 0.188 2m  
(0.130,0.170) 0.016 0.142  (0.131,0.234) 0.041 0.160 2

Byh  

 
 وم و بیزی تقریبیبرای دو رهیافت بیزی مرس RRMSEPو  MSEP ،RMSEP. معیارهای 7جدول 

Table 4. The MSEP, RMSEP and RRMSEP criterions for two approaches the conventional and the approximate 
Bayesian 

Approximate Bayesian approach  Conventional Bayesian approach  Criterion 
0.696 0.775 MSEP 
0.834  0.880  RMSEP 
0.150  0.157  RRMSEP 

 
1. Mean Squared Error Prediction 
2. Root Mean Squared Error Prediction 
3. Relative Root Mean Squared Error Prediction 
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 گیری کلینتیجه

گزینی  ی با معیار مدلموردبررسهای  در مجموعة داده

DIC تر معرفی مدل شامل اثرگذاری مادری مدل مناسب

داری نداشت، دو رهیافت بیزی تفاوت معنیشد و نتایج 

اما زمان محاسبات روش بیزی تقریبی کمتر از روش 

در  یهای موردبررسدادهة حجم نمون بیزی مرسوم بود.

کوچک است. در اغلب مسائل حیوانی با  ةاین مقال

ها با حجم بالا سروکار داریم. استفاده از مجموعه داده

ی حیوانی که هابیز تقریبی برای مدل رهیافت

 د بهسودمن های بزرگ است طورمعمول حجم مشاهده به

 

یافته های آمیختة خطی تعمیمدر مدلرسد. نظر می

فضایی نشان داده شده است که استفاده از یک کلاس 

پذیرتر از توزیع نرمال مانند تر و انعطافتوزیعی بزرگ

چولة نرمال بسته برای اثر مکانی پنهان باعث افزایش 

در (. Hosseini et al., 2011شود )در نتایج میدقت 

ارزش اصلاحی پنهان است و چون های حیوانی  مدل

ممکن است استفاده شود، برای آن فرض می توزیع نرمال

 ةبسته که شامل خانواد نرمال ةتوزیع چول ةاز خانواد

منجر به بندی ارزش اصلاحی نرمال نیز است، برای مدل

  .ود که نیاز به بررسی داردنتایج با دقت بالاتری ش
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