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  بینی  پیش بهترین روش صحت بر استرپ  بوت تجمعی گیری  نمونه یکتکن کارایی ارزیابی
 ژنومی خطی ناارُیب

 
 4و رستم عبداللهی آرپناهی 3اله روشنفکر  ، هدایت*2فیاضی ، جمال1خبات خیرآبادی

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی خوزستان ،گروه علوم دامی ،دانشجوی دکتری، دانشیار و استاد. 3و  2، 1

 گروه علوم دام و طیور، پردیس ابوریحان دانشگاه تهران ،. استادیار4
 (13/1/1397تاریخ پذیرش:  - 16/11/1396 )تاریخ دریافت:

 
 چکیده

( بگینگ) استرپ  بوت تجمعی گیری  نمونه تکنیک ،(GBLUP) ژنومی خطی ناارُیب بینی  پیش بهترین روش های  ارزیابی صحت افزایش منظور به
 طول به هریک کروموزوم 10 روی یکسان فواصل با( SNP) آللی دو نوکلئوتیدی  تک نشانگر 10000 حاوی ژنومی منظور بدین. شد گرفته بکار
 به ،(QTL) کمی صفات کنندة  کنترل ژنی  های  جایگاه و هاSNP بین( LD) پیوستگی تعادل عدم ایجاد برای. شد سازی  شبیه مورگان  سانتی 100
 یا 1000 به ها  نمونه تعداد( مرجع جمعیت) 101 نسل در. گرفت صورت تصادفی آمیزش( ماده 50 و نر 50) فرد 100 بین نسل 100 مدت
 و GBLUP روش از استفاده با جمعیت این در نشانگرها اثر سپس. شد سازی  شبیه فنوتیپی ارزش یک افراد این برای و یافت افزایش فرد 2000
 به توجه با و شده برآورد رگرسیونی ضرایب از استفاده با آخر در. گردید برآورد( BGBLUP) بگینگ تکنیک با GBLUP ترکیبی روش

. شد محاسبه ژنومی اصلاحی های  ارزش اند،  فنوتیپ فاقد و دارند نام تائید جمعیت که 105 تا 102 های  نسل جوان افراد برای نشانگرها ژنوتیپ
 p) بوده BGBLUP از بالاتر عددی حیث از حالات همة در GBLUP روش ژنومی اصلاحی های  ارزش صحت حاضر، پژوهش نتایج براساس

 در فرد( 2000 یا) 1000 برابر جمعیتی با ژنها، جایگزینی آثار توزیع به توجه بدون و( 102 نسل) تائید جمعیت اول نسل مورد در و( 0.05 <
 5 پذیری  توارث با صفت برای( 412/0±042/0) 339/0±049/0 از GBLUP روش ژنومی اصلاحی های  ارزش صحت دامنة مرجع جمعیت
 به نیز BGBLUP روش برای مشابه مقادیر و بود متفاوت درصد 65 پذیری  توارث با صفت برای( 783/0±015/0) 728/0±015/0 تا درصد
 .بود( 780/0±015/0) 725/0±016/0 و( 411/0±042/0) 338/0±047/0 ترتیب

 
 .ارزیابی صحت بگینگ، تکنیک ژنومی، انتخاب کلیدی: هایهواژ
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ABSTRACT 

In order to increase the accuracy of genomic best linear unbiased prediction method (GBLUP), bootstrap aggregating 
sampling (bagging) technique was applied. In this order a genome consisted of 10,000 bi-allelic single nucleotide 
polymorphism (SNP) over ten chromosomes, with 100 cM length each, was simulated. To generate linkage disequilibrium 
(LD) between SNPs and quantitative trait loci (QTL), random mating was simulated for 100 generations between 100 
individuals (50 males and 50 females). Then in generation 101 (reference population) number of individuals increased to 
1000 or 2000 and their phenotypes were also simulated. Then the marker effects were estimated in this population using 
GBLUP method or combined this method with bagging technique (BGBLUP). By using these regression coefficients and 
according to the genotype markers for juvenile individuals in generations 102 to 105, called validation population which had 
no phenotype, genomic breeding values were predicted. According to the finding of this research, the accuracies of genomic 
breeding values of GBLUP method were higher than those for BGBLUP (p > 0.05) and about the first testing set (102 
generation) and regardless of QTL effects with a population of 1000 (or 2000) observations in the reference set, the range of 
GBLUP accuracy was 0.339±0.049 (0.412±0.042) for a trait with 0.05 heritability to 0.728±0.015 (0.783±0.015) for a trait 
with 0.65 heritability, whereas the accuracy of BGBLUP method were varied between 0.338±0.047 (0.411±0.042) to 
0.725±0.016 (0.780±0.015). 
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 مقدمه

 مولکولی، بیوتکنولوژی دانش حوزة در پیشرفت با

 مختلف های  گونه ژنوم کل از وسیعی اطلاعات امروزه

 چندشکلی نشانگرهای وسیلة به حیوانی و گیاهی

 گرفته قرار بشر دسترس در 1(SNP) نوکلئوتیدی  تک

 فنوتیپی اطلاعات با آنها ترکیب از که طوری به. است

 Meuwissen) ژنتیکی شایستگی برآورد جهت توان  می

et al., 2001 )فنوتیپی های  ارزش بینی  پیش یا (Lee et 

al., 2008 )این. کرد استفاده اقتصادی و مهم صفات 

 2001 سال در ژنومی انتخاب عنوان با که روش

 در ،(Meuwissen et al., 2001) شد مطرح میلادی

 اصلاحی ارزش براساس انتخاب گیری  تصمیم به واقع

 روش اساس(. Hayes et al., 2009) دارد اشاره ژنومی

  2(LD) پیوستگی تعادل عدم وجود بر ژنومی، انتخاب

  3(QTL) کمی صفات ژنی جایگاه و نشانگرها بین

 ابتدا روش این در(. Meuwissen et al., 2001) است

 از ای  مجموعه فنوتیپی و ژنوتیپی اطلاعات از استفاده با

 برآورد نشانگرها تمام اثر مرجع جمعیت یک افراد

 ارزش رگرسیونی ضرایب این از استفاده با سپس شده،

 اطلاعات دارای تنها که جوانی افراد ژنومی اصلاحی

. گردد  می بینی  پیش( انتخاب کاندیدهای) اند  ژنوتیپی

 بین فاصله کاهش امکان مذکور، روش مزیت عمده

 لابا صحت با اصلاحی ارزش بینی  پیش طریق از ها  نسل

 ,.Meuwissen et al) باشد  می آن از قبل یا تولد بدو در

2001; Hayes et al., 2009 .)مطالعة یک نتایج 

 انتخاب روش یکارگیر به با که داده نشان سازی  شبیه

 تجاری های  شرکت هزینة درصد 92 حدود ژنومی،

 ,Schaeffer) یابد  می کاهش شیرده گاوهای نژاد  اصلاح

 سبب روش این فرد به منحصر های  مزیت(. 2006

 کشورهای از بسیاری توجه مورد سرعت به تا گشته

 چهار تنها گذشت از بعد که طوری به. گیرد قرار صنعتی

 فاقد) ژنومی جوان نر گاوهای استفاده آغاز از سال

 ملی های  برنامه در( استفاده زمان در رکورددار دختران

 در آمریکا، متحده ایالات شیری گاوهای نژاد اصلاح

 نژادهای درصد 52 و 51 حدود ترتیب به 2012 سال

                                                                               
1. Single nucleotide polymorphism 

2. Linkage disequilibrium 

3. Quantitative trait loci 

 گاوها این دختران را مذکور ایالات جرسی و هلشتاین

 (.Hutchison et al., 2014) دادند اختصاص خود به

 انتخاب های  برنامه موفقیت میزان طورکلی  به

 نشانگری اثرات برآورد صحت تأثیر تحت ژنومی

 ,Goddard & Hayes) دارد قرار مرجع جمعیت

 های  روش تاکنون دانش از حوزه این در لذا ،(2009

 رگرسیونی ضرایب برآورد جهت مختلفی آماری

 این دامنة. است شده مطرح مولکولی نشانگرهای

 مؤثر بر تاکید که Bبیز از طورکلی  به توان  می را ها  روش

 بهترین تا دارد، ژنی جایگاه محدودی تعداد تنها بودن

 فرض که( GBLUP) ژنومی خطی نااُریب بینی  پیش

 است ژنی های  جایگاه همة واریانس بودن یکسان آن

 برخی نتایج(. Meuwissen et al., 2001) کرد محدود

 صفات، از بسیاری مورد در که داده نشان تحقیقات

 اصلاحی های  ارزش بین همبستگی) برآورد صحت

 حدود تا ها  روش این( معمول اصلاحی ارزش و ژنومی

 Hayes et al., 2009; VanRaden et) است مشابه زیادی

al., 2009 .)و آماری مباحث سادگی دلیل به هرحال  به 

 مقبولیت از GBLUP روش محاسباتی، هزینة بودن پائین

 Goddard, 2009; Goddard) باشد  می برخوردار بیشتری

& Hayes, 2009; Gianola et al., 2014.) 

 ارتباط از ژنومی های  بینی  پیش صحت تأثیرپذیری

 حیوانات حاوی) تائید های  جمعیت افراد بین خویشاوندی

 شده، پذیرفته کاملاً مرجع و( رکورد فاقد جوان

 روابط دارای افراد نسبت کاهش با که طوری به

 صحت مذکور های  جمعیت بین زیاد خویشاوندی

 ;Habier et al., 2007) یابد  می کاهش ها  بینی  پیش

Habier et al., 2010 .)روش GBLUP دیگر مانند نیز 

 نتایج و نبوده مستثنی قاعده این از پارامتری های  روش

 بین خویشاوندی روابط شدت تأثیر تحت آن

 راهکار یک. دارد قرار تائید و مرجع های  جمعیت

 آثار بینی  پیش صحت ثبات افزایش جهت مناسب

 تجمعی گیری  نمونه تکنیک از استفاده تصادفی،

 مذکور تکنیک(. Breiman, 1996) است  4استرپ  بوت

 یک استفاده با شود،  می خوانده 5بگینگ اختصار به که

 ها  بینی  پیش صحت تواند  می گیری  بازنمونه سادة قاعده

                                                                               
4. Bootstrap aggregation sampling 

5. Bagging 
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 های  داده مجموعه از گیری  نمونه که شرایطی در را

 شود گر  بینی  پیش ریانسوا افزایش به منجر آموزشی

 آماری، تکنیک این(. Breiman, 1996) بخشد بهبود

 نمونة N ایجاد با فرضیات بسیاری از فارغ واقع در

 با و نزدیک جامعه شرایط به را نمونه شرایط مستقل

 تشکیل مختلف حالات از بسیاری گرفتن نظر در

 را ضرایب اطمینان حدود و برآورد صحت نمونه،

 اساس(. Efron & Tibshirani, 1993) دهد  می افزایش

 از استفاده با که است صورت بدین بگینگ تکنیک

 با) تصادفی نمونة n جایگزینی با همراه گیری  نمونه

 یک ،(ها  نمونه همة انتخاب برای یکسان شانس

 مجموعة از یکسان اندازه با استرپ  بوت جدید مجموعة

 آماری مدل یک آموزش برای آن از و استخراج اصلی

 در و کرده تکرار بار N را رویکرد این. کند  می استفاده

 های  کننده  بینی  پیش میانگین از استفاده با نهایت

 نهایی بینی  پیش مختلف، استرپ  بوت های  مجموعه

 گرهای  بینی  پیش از یک هر به نسبت که شود  می انجام

 میانگین و بینی  پیش واریانس مختلف های  مجموعه

(. Breiman, 1996) دارد کمتری خطای مربعات

Gianola et al. (2014) انتخاب حوزة در بار نخستین 

 که دادند نشان و کردند استفاده را الگوریتم این ژنومی

 50 تا 25 تعریف ها،  بینی  پیش ثبات افزایش برای

 دیگر در اما. است کافی استرپ  بوت( N) نمونة

 ژنومی، حقیقی اطلاعات روی شده انجام های  پژوهش

 ارائه آماری تکنیک این کارگیری  به از متفاوتی نتایج

 روی شده انجام تحقیقات در که طوری به. است شده

 های  جوجه مرغ  تخم تولید و رشد به مربوط صفات

 و( Abdollahi‐Arpanahi et al., 2015) گوشتی

 شمار) تولیدمثلی یا( تولیدی پروتئین) تولیدی صفات

 نژاد شیرده گاوهای( آبستنی نرخ و بدنی های  سلول

 ,.Mikshowsky et al) آمریکایی هلشتاین و جرسی

2016; Mikshowsky et al., 2017)، ترتیب به 

 افزایش در بگینگ تکنیک موفقیت عدم و موفقیت

 گزارش GBLUP روش ژنومی های  بینی  پیش صحت

 با صفات سازی  شبیه با حاضر پژوهش لذا. است شده

 تکنیک کارایی ارزیابی به ژنتیکی، متفاوت های  معماری

 اصلاحی های  ارزش بینی  پیش صحت روی بگینگ

 .پردازد  می GBLUP پارامتری  روش ژنومی

 ها  روش و مواد
 جمعیت و ژنوم سازی  شبیه

 افزارینرم بستة از استفاده با حاضر پژوهش در

hypred (Technow, 2013 )10 از متشکل ژنومی 

 مورگانسانتی 100 یکسان طول با کروموزوم

 ها  کروموزوم این از هریک روی سپس. شد سازی  شبیه

 فواصل با و 5/0 اولیه فراوانی با SNP نشانگر 1000

 صفات بررسی منظور به. گردید توزیع یکسان نشانگری

 جایگزینی اثر مورد در متفاوت، ژنتیکی معماری با

QTLحداکثر و صفر حداقل) یکنواخت فرم سه از ها 

 مقیاس پارامتر و 40/0 شکل پارامتر با) گاما ،(یک

 واریانس و صفر میانگین) استاندارد نرمال و( 60/0

 نیز صفت پذیری  توارث مقدار برای و شد استفاده( یک

( 65/0 و 45/0 ،25/0 ،05/0) مختلف سطح چهار

 فرض با صفات تمام پژوهش، این در. گردید تعریف

 این واقع در. شدند تعریف QTL 100 تنها از تأثیرپذیری

QTLکردند،  می توجیه را صفات ژنتیکی واریانس همة ها 

 به توجه با افراد حقیقی اصلاحی ارزش که طوری به

 در. شد  می محاسبه هاQTL اثرات مجموع از آنها ژنوتیپ

 متقابل اثرات) افزایشی غیر اثرات وجود از پژوهش این

 واریانس و شده پوشی  چشم( جایگاهی بین و درون

 .بود افزایشی ژنتیکی واریانس معادل کل ژنتیکی

 منظور به و پژوهش این سناریوهای تمام مورد در

 به ،QTL و نشانگر بین پیوستگی تعادل عدم ایجاد

 50 و نر 50) فرد 100 مؤثر اندازة با پایه جمعیت یک

 متوالی نسل 100 برای آن در تا شد داده اجازه( ماده

 هر از اینکه فرض با. گیرد صورت تصادفی آمیزش

 جمعیت اندازة گردد، حاصل فرزند دو تنها والد جفت

 به. ماند باقی فرد 100 معادل و ثابت نسل هر در

 تعداد از ها  بینی  پیش صحت تأثیرپذیری بررسی منظور

 افراد تعداد برای متفاوت حجم دو نیز مشاهدات

 که طوری به گردید، منظور مرجع جمعیت در موجود

 های  نسل و فرد 2000 یا 1000 به 101 نسل افراد

 خود قبل نسل از تصادفی گیری  نمونه با 105 تا 102

 به( والد هر ازای به فرزند تعداد محدودیت بدون)

 همة که 101 نسل افراد. یافتند گسترش فرد 2000

 و( نرمال توزیع یک با همواره) فنوتیپی اطلاعات

 های  نسل و مرجع جمعیت عنوان به داشتند را ژنوتیپی
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 عنوان به بودند ژنوتیپی اطلاعات دارای فقط که بعدی

 اطمینان جهت. شدند گرفته نظر در تائید های  جمعیت

 این سناریوهای تمام برای نتایج، بودن تصادفی عدم از

 در که طوری به شد گرفته نظر در تکرار بار 10 پژوهش

 ضرایب برآورد از قبل و تکرارها این از هریک

 کمتر) نامطلوب آللی فرآوانی با نشانگرهایی رگرسیونی

 به مربوط ماتریس از( درصد 98 از بیشتر یا 2 از

 .شدند حذف ژنومی نشانگرهای

 

 آماری  مدل
GBLUP 

 برای( 3.4.0 نسخة) R آماری افزارنرم کارگیریهب با

 معادلة که ،GBLUP روش به ماتریسی معادلات حل

 ژنومی اصلاحی  ارزش شده، ارائه 1 رابطة در آن آماری

 .شد محاسبه مرجع جمعیت افراد

(1)                        
ip

p

p

ipi eXy  



1

1 

 

 مرجع، جمعیت فرد اُمینi فنوتیپ yi رابطه این در

 Xip ،(مبداء از عرض) کل میانگین µ واحد، بردار 1

 آثار به مشاهدات دهندة ارتباط ضرایب ماتریس

 بردار ei و نشانگر اُمینp تصادفی اثر βp تصادفی،

 روش اساسی فرض. است ها  مانده تصادفی اثرات

GBLUP، نااُریب بینی  پیش بهترین بر مبتنی که 

 اثرات بودن کوچک ،(Henderson, 1975) است خطی

 توجیه در آنها همة سهم بودن یکسان و نشانگری

( نشانگری اثرات توزیع بودن نرمال) ژنتیکی واریانس

 ,.Meuwissen et al., 2001; Hayes et al) است

 سازی  شبیه در شده استفاده افزاری نرم بستة(. 2009

 که شده نوشته ای  گونه به( hypred) پژوهش این

 برای چنانچه فرد ژنوتیپ برحسب را X ماتریس عناصر

 هتروزیگوت ،(aa) مغلوب هموزیگوت خاص نشانگر یک

(Aa یا aA )غالب هموزیگوت یا (AA )ترتیب به باشد 

 Hayes et) کند  می کدُگذاری دو و یک صفر، صورت به

al., 2009; Technow, 2013.) 

 
Bagging GBLUP (BGBLUP) 

 طور  به استرپ،  بوت مجموعة یک ایجاد برای عموماً

 به مربوط اطلاعات تمام جایگزینی با همراه و تصادفی

 تا پروسه این و استخراج مرجع جمعیت افراد از یکی

 با جدید مجموعة مشاهدات تعداد شدن یکسان زمان

 از استفاده دلیل به. یابد  می ادامه مرجع جمعیت

 شانس دادن بهتر عبارت به گیری،  بازنمونه رویکرد

 ممکن اصلی، جمعیت از نمونه هر به مجدد انتخاب

 در بار چندین مرجع جمعیت های  نمونه از برخی است

 دیگر برخی اما شوند ظاهر استرپ  بوت مجموعة یک

 تعداد بودن یکسان علیرغم لذا نشوند انتخاب اصلاً

 متفاوت دیگری از استرپ  بوت مجموعة هر مشاهدات،

 از پس(. Efron & Tibshirani, 1993) بود خواهد

 روابط کردن مدل با استرپ،  بوت مجموعة هر استخراج

( X) کمکی متغیرهای و( y) وابسته متغیر بین

 ضرایب( 1 رابطة از استفاده با) مذکور مجموعة

 این یکارگیر به با و برآورد نشانگری اثرات رگرسیونی

 جمعیت افراد تمام ژنومی اصلاحی ارزش ضرایب

 ;Gianola et al., 2014) شود  می محاسبه مرجع

Abdollahi‐Arpanahi et al., 2015 .)پژوهش در 

 استفاده با ها،  بینی  پیش ثبات افزایش منظور به حاضر

 ژنومی اصلاحی ارزش استرپ  بوت مجموعة 50 از

 گیری  میانگین با نهایت در و بینی  پیش مرجع جمعیت

 از هریک برای ژنومی اصلاحی ارزش یک آنها همة از

 برآورد جهت آن از و محاسبه مرجع جمعیت افراد

 شد استفاده مرجع جمعیت نشانگرهای نهایی ضرایب

(Abdollahi‐Arpanahi et al., 2015.) 

 اثرات برآورد و مذکور معادلات حل از پس

 ژنومی اصلاحی ارزش مرجع، جمعیت( β) نشانگری

(GEBV) iآثار مجموع از تائید های  گروه فرد اُمین 

 رابطة صورت به آنها( X) ژنوتیپ به توجه با و نشانگری

 (:Hayes et al., 2009) گردید محاسبه 2

(2 )                         



p

p

pipi XGEBV
1

̂ 

 

 های  ارزیابی صحت مقایسة جهت پژوهش این در

 از ژنی، جایگزینی آثار متفاوت توزیعات از هریک ژنومی

 و حقیقی اصلاحی های  ارزش بین پیرسون همبستگی

 مربعات میانگین و( Correlation) شده محاسبه ژنومی

 متفاوت دلیل به. گردید استفاده آنها بین( MSE) خطای

 های  توزیع ژنومی اصلاحی های  ارزش واریانس بودن
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 معیار از تنها آنها بین مقایسة برای ژنی، آثار مختلف

Correlation نیز آماری های  روش مقایسة. گردید استفاده 

 .گرفت صورت t آزمون از استفاده با

 

 بحث و نتایج

 از بعد ها  ژن جایگزینی آثار توزیع فُرم سه هر مورد در

 اندازة ماندن ثابت دلیل به تصادفی، آمیزش نسل 100

 r2پیوستگی تعادل عدم آمارة میانگین جمعیت

(Hayes et al., 2009 )آمارة. رسید درصد 20 حدود به 

 واریانس از سهمی دهندةنشان واقع در مذکور

QTLشود  می توجیه نشانگرها وسیلة به که هاست 

(Goddard & Hayes, 2007)، برای آن لازم سطح که 

 درصد 20 حدود ژنومی انتخاب های  برنامه موفقیت

 (.Meuwissen et al., 2001) باشد  می

 صحت طورکلی  به حاضر، پژوهش نتایج براساس

 میزان اثر تحت ترتیب به ژنومی های  ارزیابی

 مرجع، جمعیت از نسل فاصلة صفت، پذیری  توارث

 جایگزینی اثر و مرجع جمعیت مشاهدات تعداد

QTLمقدار براساس) دارد قرار ها F آنالیز جدول 

 در که طوری به(. است نشده داده نشان نتایج واریانس؛

 به توجه بدون و ژنی جایگزینی آثار توزیع فُرم سه هر

 با ژنومی های  بینی  پیش صحت میزان آماری، مدل

 جمعیت افراد تعداد یا صفت پذیری  توارث افزایش

 اما یافت بهبود( >001/0p) داری  معنی طور به مرجع

 وضوح به مرجع جمعیت از فاصله افزایش با

(001/0p< )تنوع دلیل به ؛1 شکل) بود زوال به رو 

 صحت ارزیابی معیار میانگین ها،  ارزیابی تکرار از ناشی

 (.است شده ارائه ژنومی های  بینی  پیش

 و هاSNP بین LD میزان مروری، مطالعة یک در

QTL،سطح مرجع، جمعیت های  نمونه تعداد ها 

 به ژنها جایگزینی آثار توزیع و صفت پذیری  توارث

 ژنومی های  ارزیابی صحت بر مؤثر فاکتورهای عنوان

 افُت واقع در(. Hayes et al., 2009) اند  شده مطرح

 صفت پذیری  توارث کاهش با ژنومی های  ارزیابی صحت

 از ناشی ترتیب به مرجع، جمعیت از فاصله افزایش یا

( Lund et al., 2009) صفت فنوتیپی واریانس افزایش

 های  جایگاه و نشانگرها بین LD فاز خوردن برهم و

( Habier et al., 2007) نوترکیبی وقوع دلیلهب ژنی

 پیشین های  پژوهش نتایج تائید در هرحال،  به. است

 صحت کاهش میزان رابطة که شود  می مشاهده

 صورت به ها  نسل بین فاصلة افزایش با ها  ارزیابی

 به نسبت) کاهش نرخ بیشترین و بوده غیرخطی

 تائید جمعیت اول نسل به مربوط( قبلی جمعیت

 افزایش با که ؛(Habier et al., 2007) باشد  می

 مرجع جمعیت های  نمونه تعداد یا صفت پذیری  توارث

 مورد در(. >01/0p) شد کاسته نیز آن کاهشی شیب از

 که شد مشاهده نیز مرجع جمعیت های  نمونه تعداد

 ژنومی های  ارزیابی صحت روی آنها تعداد افزایش تأثیر

 با و بوده متفاوت صفت ژنتیکی معماری به بسته

 شود  می کاسته آن اهمیت از پذیری،  توارث افزایش

 جمعیت نخُست نسل مورد در که طوری به(. 1 شکل)

 یا هاQTL توزیع به توجه بدون و( 102 نسل) تائید

 مرجع جمعیت مشاهدات تعداد افزایش با آماری، مدل

 ،5 پذیری  توارث با صفات برای فرد 2000 به 1000 از

 339/0±047/0) 22 ترتیب به درصد 65 یا 45 ،25

 565/0±036/0) 11 ،(412/0±041/0 با مقایسه در

 در 657/0±019/0) 9 ،(626/0±023/0 با مقایسه در

 در 727/0±015/0) 8 و( 716/0±016/0 با مقایسه

 ضریب بهبود درصد( 782/0±015/0 با مقایسه

 در. گردید حاصل ژنومی های  ارزیابی همبستگی

 پذیری  توارث با پیوسته صفت یک سازی  شبیه مطالعة

 در BLUP روش ژنومی های  ارزیابی صحت درصد، 50

 نمونة 2200 یا 1000 ،500 متفاوت سناریوهای

 732/0 و 659/0 ،579/0 ترتیب به مرجع جمعیت

 (.Meuwissen et al., 2001) است شده گزارش

 نتایج ها،  ارزیابی تکرار از ناشی تنوع دلیل به

 به شده استفاده ماریآ های  روش ژنومی های  بینی  پیش

 ژنی آثار توزیع تفکیک به و ای  جعبه نمودار صورت

 تمام مورد در(. 4 تا 2 های  شکل) است شده ارائه

 شد مشاهده ژنتیکی، متفاوت های  معماری و سناریوها

 ژنومی های  بینی  پیش صحت بودن ارجح علیرغم که

 داری  معنی آماری تفاوت BGBLUP بر GBLUP روش

 مورد در که طوری به(. <05/0p) ندارد وجود آنها بین

 به توجه بدون و( 102 نسل) تائید جمعیت اول نسل

 یا) 1000 معادل جمعیتی با ژنها، جایگزینی آثار توزیع

 های  ارزش صحت مرجع جمعیت در فرد( 2000
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 با صفات برای GBLUP روش ژنومی اصلاحی

 ترتیب به درصد 65 و 45 ،25 ،5 پذیری  توارث

049/0±339/0 (042/0±412/0)، 035/0±566/0 

(023/0±627/0)، 019/0±658/0 (016/0±718/0 )

 مقادیر و بود( 783/0±015/0) 728/0±015/0 و

 338/0±047/0 ترتیببه BGBLUP روش برای مشابه

(042/0±411/0)، 037/0±564/0 (023/0±625/0)، 

 725/0±016/0 و( 017/0±715/0) 019/0±656/0

 میزان مقایسة با اما. گردید محاسبه( 015/0±780/0)

 ،(خطا مربعات میانگین) مذکور های  روش خطای

 به بستگی بگینگ تکنیک کارایی که شود  می مشاهده

 داشته جمعیتی ساختارهای و صفات ژنتیکی  معماری

 با) حالات برخی در( <05/0p) عددی حیث از و

 پذیری  توارث و مرجع جمعیت های  نمونه تعداد افزایش

 GBLUP روش نتایج صحت بهبود به منجر( صفت

 (.4 تا 2 های  شکل ؛MSE) شد خواهد

 

 
 (Uniform, Gamma, Gaussian) ژنی آثار متفاوت توزیع ژنومی اصلاحی های  ارزش (Correlation) همبستگی ضریب تغییر روند. 1 شکل

 به پائین به بالا از ردیفی) مختلف پذیری  توارث با صفات برای ،(105 تا 102 های  نسل) تائید و( 101 نسل) مرجع های  جمعیت بین

 (.فرد 2000 یا 1000: ترتیب به راست به چپ از ستونی) مرجع جمعیت در مشاهدات متفاوت تعداد و( درصد 65 یا 45 ،25 ،5: ترتیب

Figure 1. Correlation coefficient (Correlation) of genomic breeding values for different distribution of gene effects 

(Uniform, Gamma or Gaussian) in training (101 generation) and testing (102 to 105 generations) sets for traits with 

different heritability (top-to-bottom row respectively, 0.05, 0.25, 0.45 or 0.65) and different number of observations 

in the reference set (left-to-right respectively, 1000 or 2000). 
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 های  روش ژنومی اصلاحی های  ارزش (MSE) خطای مربعات میانگین و (Correlation) همبستگی ضریب تغییر روند. 2 شکل

GBLUP و BGBLUP تأثیر توزیع بودن یکنواخت فرض با ،(105 تا 102 های  نسل) تائید و( 101 نسل) مرجع های  جمعیت بین 

 در مشاهدات متفاوت تعداد و( درصد 65 یا 45 ،25 ،5: ترتیب به پائین به بالا از ردیفی) مختلف پذیری  توارث با صفات برای ژنی

 .پرت های  داده: •(. فرد 2000 یا 1000: ترتیب به راست به چپ از ستونی) مرجع جمعیت
Figure 2. Correlation coefficient (Correlation) and mean square error (MSE) of genomic breeding values for GBLUP 

and BGBLUP methods in training (101 generation) and testing (102 to 105 generations) sets, assuming uniform 

distribution for traits with different heritability (top-to-bottom row respectively, 0.05, 0.25, 0.45 or 0.65) and different 

number of observations in the reference set (left-to-right respectively, 1000 or 2000). Outliers denoted as black dots. 

 

 میزان بر اجرایی های  هزینه تأثیرگذاری دلیل به

 زمان مدت 5 شکل در آماری، مدل یا روش هر مقبولیت

 سیستم تحت کامپیوتر یک به مربوط نتایج) محاسباتی

 دو هر برازش( رم حافظة گیگابایت 16 با ویندوز عامل

 تکنیک نتایج، این براساس. است شده ارائه آماری روش

 را GBLUP روش محاسباتی هزینة وضوح به بگینگ

 مرجع جمعیت مشاهدات تعداد افزایش با و داده افزایش

 برابر دو با که طوری به(. >005/0p) یابد  می شدت آن تأثیر

 به 1000 از) مرجع جمعیت های  نمونه تعداد شدن

 روش نشانگری آثار برآورد زمان متوسط ،(فرد 2000

BGBLUP مقایسه در 83) برابر 10 حدود تکرار هر در 

 (.>005/0p) یافت افزایش( ثانیه 816 با
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 های  روش ژنومی اصلاحی های  ارزش (MSE) خطای مربعات میانگین و (Correlation) همبستگی ضریب تغییر روند. 3 شکل

GBLUP و BGBLUP ژنی تأثیر توزیع بودن گاما فرض با ،(105 تا 102 های  نسل) تائید و( 101 نسل) مرجع های  جمعیت بین 

 در مشاهدات متفاوت تعداد و( درصد 65 یا 45 ،25 ،5: ترتیب به پائین به بالا از ردیفی) مختلف پذیری  توارث با صفات برای

 .پرت های  داده: •(. فرد 2000 یا 1000: ترتیب به راست به چپ از ستونی) مرجع جمعیت
Figure 3. Correlation coefficient (Correlation) and mean square error (MSE) of genomic breeding values for GBLUP 

and BGBLUP methods in training (101 generation) and testing (102 to 105 generations) sets, assuming gamma 

distribution for traits with different heritability (top-to-bottom row respectively, 0.05, 0.25, 0.45 or 0.65) and different 

number of observations in the reference set (left-to-right respectively, 1000 or 2000). Outliers denoted as black dots. 

 

 بهبود در Bagging تکنیک تلفیق نسبی موفقیت

 برای GBLUP روش ژنومی های  بینی  پیش صحت

 گوشتی های  جوجه مرغ  تخم تولید و لاشه رشد، صفات

 ,.Abdollahi‐Arpanahi et al) است شده گزارش قبلاً

 نرخ و پروتئین تولیدی صفات مورد در اما(. 2015

 4 و 30 حدود ترتیب به پذیری  توارث با) آبستنی

 شیرده گاوهای( García-Ruiz et al., 2016 درصد؛

 این نتایج با موافق آمریکایی، هلشتاین یا جرسی

 روش آمدة بدست صحت که شده گزارش پژوهش،

GBLUP از بهتر مرجع جمعیت های  نمونه تمام روی 
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 مجموعة هر برای BGBLUP روش صحت بیشینه

 ;Mikshowsky et al., 2016) است بوده استرپ  بوت

Mikshowsky et al., 2017 .)مورد در که طوری به 

 برتری جرسی، نژاد آبستنی نرخ و پروتئین صفت

 به نسبت GBLUP روش ژنومی های  بینی  پیش صحت

BGBLUP ( 646/0 با مقایسه در 660/0) 2 ترتیب به

 بوده بیشتر درصد( 383/0 با مقایسه در 400/0) 4 و

 نژاد مورد در(. Mikshowsky et al., 2016) است

 در 690/0) 4 ترتیب به مشابه مقادیر نیز هلشتاین

( 499/0 با مقایسه در 557/0) 12 و( 665/0 با مقایسه

 ,.Mikshowsky et al) است شده گزارش درصد

2017.) 

 

 
 های  روش ژنومی اصلاحی های  ارزش( MSE) خطای مربعات میانگین و( Correlation) همبستگی ضریب تغییر روند. 4 شکل

GBLUP و BGBLUP ژنی تأثیر توزیع بودن نرمال فرض با ،(105 تا 102 های  نسل) تائید و( 101 نسل) مرجع های  جمعیت بین 

 در مشاهدات متفاوت تعداد و( درصد 65 یا 45 ،25 ،5: ترتیب به پائین به بالا از ردیفی) مختلف پذیری  توارث با صفات برای

 .پرت های  داده: •(. فرد 2000 یا 1000: ترتیب به راست به چپ از ستونی) مرجع جمعیت
Figure 4. Correlation coefficient (Correlation) and mean square error (MSE) of genomic breeding values for GBLUP 

and BGBLUP methods in training (101 generation) and testing (102 to 105 generations) sets, assuming normal 

distribution for traits with different heritability (top-to-bottom row respectively, 0.05, 0.25, 0.45 or 0.65) and different 

number of observations in the reference set (left-to-right respectively, 1000 or 2000). Outliers denoted as black dots. 



 ...بر استرپ  بوت تجمعی گیری  نمونه تکنیک کارایی ارزیابیو همکاران:  خیرآبادی 582

 

 
 مرجع جمعیت نشانگری اثرات برآورد تکرار هر در BGBLUP و GBLUP های  روش( ثانیه به) محاسباتی هزینه متوسط. 5 شکل

 ژنی آثار متفاوت توزیعات و( درصد 65 یا 45 ،25 ،5: ترتیب به پائین به بالا از ردیفی) مختلف های  پذیری  توارث با صفات برای

(Uniform, Gamma, Gaussian.) 
Figure 5. The average computational time (in second) of GBLUP and BGBLUP methods in each replicate of marker 

effect estimates for traits with different heritability (top-to-bottom respectively, 0.05, 0.25, 0.45 or 0.65) and different 

distribution of gene effects (Uniform, Gamma, Gaussian). 
 

 یک های  بینی  پیش بودن ناپایدار ضرورت پذیرش با

 اثرات دبرآور واریانس بودن بالا) آماری روش

 Bagging تکنیک موفقیت جهت( مستقل متغیرهای

 ،(Breiman, 1996) آن های  بینی  پیش صحت بهبود در

 روش های  بینی  پیش که گرفت نتیجه توان  می

GBLUP با را ژنومی اصلاحی های  ارزش و بوده پایدار 

 ,.Mikshowsky et al) کند  می بینی  پیش تنوع حداقل

 تکنیک بودن ناکارآمد دلیل به سو  یک از لذا(. 2016

Bagging ژنومی های  بینی  پیش صحت بهبود در 

 زمان گیر  چشم افزایش دیگر سوی از و GBLUPروش

 نتیجه توان  می نشانگری، آثار برآورد در محاسباتی

 تعداد بین کم تفاوت با مطالعاتی در حداقل که گرفت

 پژوهش در) مرجع جمعیت مجهولات و مشاهدات

( است شده تعریف 2/0 و 1/0 های  نسبت حاضر

 ضرورتی و داشته ارجحیت GBLUP روش از استفاده

  .ندارد وجود Bagging تکنیک یکارگیر به برای



 583 1396 زمستان، 4 ة، شمار48 ة، دورایران دامیعلوم  

 

 گیری کلی  نتیجه

 های  ارزش بینی  پیش به قادر GBLUP پارامتری روش

 تکنیک و بوده تنوع حداقل با ژنومی اصلاحی

Bagging ژنومی های  ارزیابی صحت بهبود عدم علیرغم 

 شدت به نیز آنرا محاسباتی های  هزینه ،GBLUP روش

 تغییر که داشت توجه باید هرحال به. دهد  می افزایش

 به مرجع، جمعیت در فرزند بالای تعداد با افراد نسبت

 ارزش های  بینی  پیش صحت تواند  می داری  معنی طور

 قرار تأثیر تحت را انتخاب کاندیدهای ژنومی اصلاحی

 ,.Habier et al., 2010; Mikshowsky et al) دهد

 جمعیت در آنها نبود یا وجود که طوری به(. 2016

 گرها  بینی  پیش واریانس تغییر سبب است ممکن مرجع

 روش های  بینی  پیش شدن ناپایدار نتیجه در و

GBLUP یا خطی از اعم) پارامتری های  روش دیگر یا 

 حقیقی های  جمعیت در کهییآنجا از. گردد( غیرخطی

 از ها  خانواده بین توجهی شایان تفاوت طیور و دام

 

 آنها فرزندان بودن ناتنی یا تنی وضعیت و تعداد حیث

 نظر در با تکمیلی مطالعات انجام لذا دارد، وجود

 روابط و تعداد با فامیل از مختلفی های  نسبت گرفتن

 روی Bagging کارایی تواند  می متفاوت خویشاوندی

 بیشتری اعمتاد با را GBLUP روش های  ارزیابی صحت

 فرض دلیل به دیگر طرف از. دهد قرار ارزیابی مورد

 انجام شدن ساده جهت) تحقیق این ناصحیح

 های  بخش دیگر نکردن منظور در( آماری محاسبات

 اثرات) صفات کنندة‌کنترل افزایشی غیر ژنتیکی

 صرفاً کارگیریهب نیز و( گروهی بین و درون متقابل

 اول نسل تشکیل برای مرجع جمعیت در حاضر افراد

 با) تری  تکمیلی مطالعات انجام به لازم تائید، جمعیت

 از استفاده و غیرافزایشی ژنتیکی عوامل گرفتن نظر در

 در مرجع جمعیت از خارج والدین مختلف های  نسبت

 بیشتری اعتماد با تا است( تائید های  نسل تشکیل

 .گردد تائید آن نتایج
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