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 چکیده
)فنوتیپی( با بینی شایستگی ژنتیکی افراد بدون اطلاعات پدیدگانی (، پیشSNPبا دسترسی به اطلاعات نشانگرهای تک نوکلئوتیدی )

زیابی همۀ افراد جمعیت ی متراکم برای ارها )چیپ( تراشهاستفاده از  پذیر شده است. لیکن،استفاده از ارزیابی ژنگانی )ژنومی( امکان

م بالا و های با تراکها را با تراشه توان گروهی از حیوانمیی ژنگان های بررسیبازدهی در  بیشتریندستیابی به  براینیست.  صرفه به مقرون

در این بررسی،  .را به تراکم بالا اسناد )ایمپیوت( کرد ها آن)ژنوتیپ( کرد، سپس  تراکم تعیین نژادگانهای کمدیگر افراد را با تراشه

بر یید تأهای خویشاوندی بین جمعیت مرجع و جمعیتو رابطۀ  10kشده به تراکم بالای  (، اسناد4kو  1k ،2kتراکم )تأثیر سه تراشۀ کم

شده، سازی همانندهای مختلف با استفاده از دادۀ شده در تراشههای اصلاحی برآورددرستی ارزیابی ژنگانی و نیز همبستگی ارزش

تصادفی انتخاب شدند. اسناد کردن  صورت به 10kدرصد از نشانگرهای  40و  20، 10تراکم، های کمبررسی شد. برای ساختن تراشه

های اصلاحی ی با افزایش تراکم نشانگری، همبستگی بین ارزشطورکل بهصورت گرفت.  FImputeافزار ه از نرم)ایمپیوتیشن( با استفاد

و تراشۀ متراکم  4kتراکم ی که، درستی ارزیابی ژنگانی تراشۀ کما گونه بههای مختلف افزایش پیدا کرد. از تراشه آمده دست بهشده برآورد

10k 4های تراشۀ همسان بودند. همچنین پس از اسناد کردن نژادگانk  10بهkهای ژنگانی ایجاد نشد. با ، تفاوتی بین درستی ارزیابی

 یید، درستی اسناد کردن کاهش یافت.تأهای افزایش فاصلۀ جمعیت مرجع و جمعیت
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ABSTRACT 

Using SNP markers information and genomic evaluation approach, predicting the genetic merit of individuals without 
phenotypic records is now possible. However, using high-density panels for genomic evaluation of all individuals is 
not economically feasible. To achieve high genomic prediction accuracy with reasonable price, it is possible to 
genotype a proportion of animals with high-density panels and the rest of animals with low-density panels then 
impute them to high-density genotypes. In this study, the effect of three low-density panels (1k, 2k and 4k), genotype 
imputation to 10k panel and the relationship between reference and validation populations on the accuracy of 
genomic predictions and also the correlation between the estimated breeding values using panels with different 
densities in simulated data were assessed. The low density panels genotypes were actually consisting of 10, 20 and 40 
percent of 10k markers selected randomly and FImpute was used for genotype imputation. As a general trend, by 
increasing the density of markers, the correlation between the estimated breeding values was increased using different 
panels. So, the accuracy of genomic predictions was similar using 4k and 10k genotypes. Moreover, imputing 4k to 
10k genotypes, did not improve the accuracy of genomic prediction. However, the accuracy of estimated breeding 
values was increased after imputation from 1k or 2k to 10k. The accuracy of imputation was decreased when the 
reference and validation populations were more distant. 
 
Keywords: Genetic relationship, marker, simulation. 
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 مقدمه

های ژنگانی )ژنومی( و استفاده از در فناوری با پیشرفت

توان انتخاب ژنگانی، پس از برآورد تأثیر نشانگرها می

بدون استفاده از اطلاعات پدیدگانی )فنوتیپی(، 

بینی کرد. انتخاب شایستگی ژنتیکی افراد را پیش

ۀ واسط بهژنگانی موجب افزایش پیشرفت ژنتیکی 

نتخاب اولیه و یلۀ امکان اوس بهکاهش فاصلۀ نسل 

حیوانات بر پایۀ ارزش اصلاحی ژنگانی را  زودهنگام

های  یابیارز(. در Schaefer, 2006کند ) یمفراهم 

ژنگانی با استفاده از رابطۀ بین پدیدگان با شمار بسیار 

( که در کل SNP) 1زیادی نشانگر تک نوکلئوتیدی

 ی برآوردشدة ژنگانیارزش اصلاحژنگان پراکنده است، 

(GEBV)2 شود یمبینی  یشپها  حیوان (Meuwissen 

et al., 2001) .ی ارزیابی ژنگانی به سه مرحله طورکل به

تعیین  -1: (Goddard & Hayes, 2007) شود یمتقسیم 

 ،SNPها بر پایۀ تراشۀ  نژادگان )ژنوتیپ( حیوان

همزمان برای صفت مورد  طور بهها SNPبرآورد اثر  -2

ی مختلف آماری در ها روشبررسی با استفاده از 

محاسبۀ ارزش برآوردشدة  -3، 3جمعیت مرجع

. 4ییدتأاصلاحی ژنگانی برآورد شده در جمعیت 

 نژادگانجمعیت مرجع، جمعیتی است که افراد آن 

ند. دار بررسیمورد ی برای صفت پدیدگانشده و رکورد 

افراد  نژادگانیید، جمعیتی است که تأجمعیت 

ی برای صفت پدیدگانورد رک بدونشده ولی  یینتع

ی و ژنگانانتخاب  های بررسیدر  .هستند بررسیمورد 

زیاد افراد  شماربه  5(GWAS)پویش ژنگان 

. یکی از با تراکم نشانگری بالا نیاز است شده نژادگان

ی و ژنگان های بینی یشپ درستیبر  مؤثرهای  عامل

GWAS،  .تراکم بالاتر عمده طور بهتراکم نشانگر است ،

 QTLتر یابی دقیقبینی بهتر و نقشهمنجر به پیش

 6(LDشود که علت آن نبود تعادل پیوستگی )می

چنانچه بتوان  است. یعلبین نشانگر و جهش  تر قوی

 ۀتوان برنام یمرا کاهش داد  نژادگانتعیین  ۀهزین

                                                                               
1. Single nucleotide polymorphism 

2. Genomic estimated breeding value 

3. Training population 

4. Validation population 

5. Genome-wide association study 

6. Linkage disequilibrium 

ی تجاری را در ها گلهافراد  همۀ نژادگانتعیین 

کار برد.  همنظم ب صورت بهی مدیریتی مزارع ها برنامه

مدیریتی در حذف و  گیری بدین ترتیب تصمیم

ی گاو شیری بر مبنای تعیین ها گلهجایگزینی در 

ی تراکم پایین و ها )چیپ( تراشهبا  ها سهیتل نژادگان

ه از های گمشد نژادگان (ایمپیوت) اسناد کردن سپس

افراد جمعیت مرجع خواهد بود. یک راهکار برای بهبود 

های های ژنگانی حیوانات استفاده از تراشهبینیپیش

های با تراکم پایین آنگاه اسناد کردن آن به تراشه

 (. Berry et al., 2013) استتر متراکم

تجاری برای گاو شیری  SNPهای گروهی از تراشه

 با تراکم  BovineLDها شامل. این تراشهموجود است

، 8655 نشانگری با تراکم BovineLD  نشانگر، 6909

BovineSNP50v2  نشانگر و  54609با تراکم

BovineHD  نشانگر توسط  777962با تراکم

Illumina ( تولیدشده استWiggans et al., 2011) .

و ساختار جمعیت در  مؤثرعیت جم ةکوچک بودن انداز

با تراکم  تراشهاز  اسناد کردنهای دامی امکان گونه

الا را با درستی بالا و بدون ه تراشه با تراکم بپایین ب

نیاز به جمعیت مرجع بسیار بزرگ برای اسناد کردن، 

با توجه به اینکه اسناد کردن .ه استفراهم کرد

های ژنگانی گاوهای  نژادگانی اهمیت زیادی در بررسی

گویی به این یشرو برای پاسخپشیری دارد، نوشتار 

د توانپرسش که چه نسبت و تراکمی از نشانگرها می

ها های ژنگانی افزون بر کاهش هزینهبرای ارزیابی

 استفاده شود، تدوین شده است. 

سازی، در این بررسی در آغاز به کمک همانند

هایی با قابلیت استفاده در زمینۀ بررسی اسناد داده

کردن نژادگانی ایجاد شد. آنگاه به کمک اطلاعات 

برای های کم تراکم مختلفی شده، تراشه سازیهمانند

هایی  ساخته و عامل 10kاسناد کردن به تراشۀ متراکم 

های مانند؛ درستی اسناد کردن هر یک از تراشه

های با های ژنگانی تراشه، درستی ارزیابیشده استفاده

یند افزایش فاصلۀ جمعیت مرجع فراتراکم مختلف در 

های یید، درستی ارزشتأهای با هر یک از جمعیت

از هر یک از  آمده دست بهاصلاحی برآوردشدة 

و تأثیر رابطۀ ژنتیکی بین  شده استفاده های تراشه

 یید بررسی شدند. تأهای جمعیت مرجع و جمعیت

https://en.wikipedia.org/wiki/Linkage_disequilibrium


 75 1397بهار ، 1 ة، شمار49 ة، دورایران دامیعلوم  

 

 هامواد و روش
 جمعیت پایه  یهمانندساز

برای انجام این بررسی، ژنگانی متشکل از پنج جفت 

سانتی مورگان با  100به طول  هرکدامکروموزوم، 

یکسان از  های فاصلهبا  SNPنشانگر   2100شمار 

 QTLجایگاه ژنی یا  100یکدیگر در طول ژنگان و با 

که تنها اثر ژنی افزایشی و توزیع  مروی هر کروموزو

یکنواخت پراکنده شد.  صورت بهنرمال داشتند، 

ولیه دو آللی با فراوانی ا صورت بهها QTLنشانگرها و 

 مؤثربودند. در این بررسی جمعیت پایه با اندازة  5/0

ماده( در نظر گرفته شد.  100نر و  100فرد ) 200

ایجاد نبود تعادل پیوستگی بین نشانگر و  منظور به

QTL نسل آمیزش تصادفی  100، بین افراد نسل پایه

در  1یری مندلیگ نمونهسازی  همانندانجام شد. برای 

هر نسل، نوترکیبی بین هر دو رشتۀ کروموزومی هر 

ی تصادفی ها نمونهوالد رخ داد که منجر به تولید 

جور )هاپلوتیپ( پدری و مادری برای نتاج نسل  تک

 نظر صرفبعد شد. از رخداد جهش در این جمعیت 

جمعیت هر نسل به  مؤثرنسل اندازة  100شد. در این 

باقی ماند و در این  فرد 200شکل ثابت و معادل با 

حالت رانش و نوترکیبی باعث شدند که میانگین آمارة 

rنبود تعادل پیوستگی )
 18/0به  100( در نسل 2

نسل آمیزش تصادفی، در نسل  100برسد. پس از 

ماده آمیزش داده  10تصادفی با  صورت بههر نر  101

فرد در هر نسل شد و  1000شد که منجر به تولید 

 101ادامه یافت. افراد نسل  106نسل  این ساختار تا

جمعیت مرجع که هر دو رکورد پدیدگانی و  عنوان به

نیز  106تا  102های نژادگانی را داشتند و افراد نسل

یید در نظر گرفته شدند که تنها تأجمعیت  عنوان به

های اطلاعات نژادگانی داشتند.در هر نسل از جمعیت

های استفاده از ارزش درصد افراد نر برتر با 20یید، تأ

بینی نااریب اصلاحی برآورد شده با روش بهترین پیش

 صورت بهها درصد ماده 80( و GBLUPخطی ژنگانی )

والدین نسل بعد انتخاب شدند.  عنوان بهتصادفی، 

پذیری، شدّت انتخاب، بود. وراثت 5/0ذیری پوراثت

یت در همۀ جمع ثرؤممیزان نوترکیبی و اندازة 

                                                                               
1. Mendelian sampling 

سازی یکسان بود. از )سناریو(های همانندفرض  پیش

( برای Technow, 2011) hypredی افزار نرمبستۀ 

 ها استفاده شد.سازی جمعیتهمانند

 

 مدل آماری

بینی نااریب خطی ژنگانی یا از روش آماری بهترین پیش

GBLUP  که توسطVanRaden (2008 )یشنهادشده پ

 آنگاه و مرجع گروه در یاصلاح یها ارزش برآورد یبرا

 یاصلاح یها ارزش برآورد منظور بهۀ اثر نشانگرها محاسب

در  شده استفاده. مدل آماری شد استفاده ییدتأ گروه در

 است: 1رابطۀ  صورت به GBLUPروش 

(1 )                                𝐲 = 𝐥 μ + 𝐙𝐮 + 𝐞  

بردار پدیدگان تصحیح شده برای اثر  yدر رابطۀ بالا 

های بردار دربرگیرندة ارزش uمیانگین کل،  µجنس، 

ماتریس  Zاست،  مرجع گروه افراداصلاحی ژنگانی 

 یها ارزش بردارها به  دهندة مشاهده های ارتباط ضریب

نیز یک بردار  1بردار اثر باقیمانده و  eی، ژنگان یاصلاح

شامل  (Xواحد است. عنصرهای ماتریس نژادگانی )

 رونوشت شمار ةدهند ننشا است که 2 و 1 ،0اعداد 

های نشانگری با توجه های مرجع هر یک از مکانآلل

هر فرد است. در این مدل اثر نشانگرها  نژادگانبه 

 تصادفی با واریانس یکسان در نظر گرفته شد. صورت به

 یها ارزش برآوردمختلف هندرسون برای  های رابطه

 2رابطۀ  صورت به (�̂�) مرجع گروه افراد یژنگان یاصلاح

 تشکیل شد:

(2  )           

 برابر است با: k، 2 ۀدر رابط

(3                              )              k =  (
𝟏− 𝐡𝟐

𝐡𝟐 ) 

hدر این رابطه، 
از  هرکدامیری صفت است و پذ وراثت 2

 4 رابطۀنیز با استفاده از  Gماتریس  عنصرهای

 شد: محاسبه

(4)                              𝐆jj́ =  
1

m
∑

(Xij−2pi)
2

2pi(1− pi)
m
i=1 

مین اiشمار کپی آلل مرجع برای Xij در این رابطه، 

SNP  درj،امین فردpi  نیز فراوانی آلل مرجع وm  شمار

 نشانگر است.

یید تأ گروه در یاصلاح یها ارزش برآورد منظور به

های ژنگانی برآورد ( با استفاده از ارزش�̂�) SNP اثر

𝐮 ̂ =  𝐗 𝐗 + 𝐆−1k 
−1

 𝐗𝐲   



 ژنگانی هایارزیابی درستی بهبود در نشانگری تراکم و کردن اسناد تأثیرپرنا و همکاران:  76

 

محاسبه  5ۀ رابط کمک به مرجع گروه افراد یبرا شده

 شدند.

(5)                                     �̂� =  𝐗′(𝐗𝐗′)−𝟏 �̂� 

 

 اسناد کردن 

 SNP  2100شده  روی هر پنج کرووزوم همانندسازی

 MAFهایی که SNPقرار گرفت و آنگاه پس از  حذف 

باقی  SNP 10000درصد داشتند، حدود  5کمتر از 

ها، SNPدرصد از  40و  20، 10ماند. سپس با انتخاب 

از تراشۀ متراکم  4kو  1k ،2kهای به ترتیب تراشه

10kهای بالا  فرض ایجاد و استفاده شد. نتایج همۀ پیش

بین افراد  10kهای دارای تراشۀ متراکم فرض با پیش

یادآوری است که نشانگرهای  لازم بهمقایسه شدند. 

یید موجود تأبا تراکم پایین در جمعیت  رفته ازدست

در  رفته ازدستبوده و جمعیت مرجع دارای نشانگر 

یست. نحین تعیین نژادگان با اسنیپ تراشۀ متراکم 

ده بار تکرار شد و در   فرض اسناد کردن برای هر پیش

 مد.گیری به عمل آها، میانگین پایان از نتایج آن

یر رابطۀ بین افراد جمعیت مرجع تأثبررسی  منظور به

به  های آزمون بر درستی اسناد کردن، آمیزش یتجمعو 

در هر  یواناتنژادگان ح. کرد یدامدت پنج نسل ادامه پ

یید برای مقایسۀ درستی اسناد تأهای از جمعیت نسل

طراحی  4kو  1k ،2kیلۀ سه تراشه کم تراکم وس بهکردن، 

. ندشد اسنادجمعیت مرجع  افراد نژادگان و با استفاده از

و FImpute افزار  از نرم اسناد کردن نژادگانی با استفاده

ها نژادگان کل کروموزوم شد. یشاوند انجاممدل افراد خو

ها و در هر پنج نسل باهم اسناد شد. برای هر یک از تراکم

 FImputeبرنامۀ  های ورودی مورد نیازیید فایلتأجمعیت 

 افزار نرم(. این Sargolzaei et al., 2014ساخته شدند )

برای هر بار انجام اسناد کردن به سه فایل ورودی نیاز 

دارد که اولی شامل اطلاعات نژادگانی افراد، دومی شامل 

روی تراشۀ متراکم و  SNPی کروموزومنام و جایگاه 

ای ت شجرهتراشه با تراکم پایین و سومی شامل اطلاعا

 افراد است. 

 

 بینی ارزش اصلاحیپیش

از پدیدگان تصحیح شده برای اثر ثابت جنس، برای 

برآورد اثر نشانگری در جمعیت مرجع استفاده شد و 

-آنگاه از اثر نشانگری برآورد شده در هر یک از تراکم

بینی شده در جمعیت مرجع برای پیش های استفاده

های اصلاحی ژنگانی افراد جمعیت تأیید استفاده ارزش

ی گوناگون و ها تراشهشد. برای ارزیابی عملکرد 

ی مختلف بر درستی ارزیابی ژنگانی، پس از ها تراکم

های بالا و برآورد اثر هر یک از نشانگرها  حل رابطه

ارزش اصلاحی ژنگانی افراد گروه تأیید از جمع اثر 

 6صورت رابطۀ  ها به دگان آننشانگرها و با توجه به نژا

 :دمحاسبه ش

(6)                                   GEBVi =  ∑ 𝐗ij
m
i b̂j 

های اصلاحی ژنگانی از درستی برآورد ارزش

های های اصلاحی واقعی و ارزشهمبستگی بین ارزش

اصلاحی ژنگانی برآورد شده به دست آمد. تغییرپذیری 

 دییتأسل گروه برای نسل مرجع و پنج ن GEBVدرستی 

سازی که در برگیرندة فرض همانند بررسی شد. هر پیش

های  و داده SNPهای مختلف نشانگرهای تراکم

بود ده بار تکرار شد و میانگین تکرارها همراه  رفته ازدست

 ها ذخیره شد.با خطای استاندارد میانگین

 

 اسناد کردن درستیبررسی 

، CR (Allele Correct Rate)در این طرح از روش 

 اسناد کردنهای مختلف روش درستیبررسی  برای

میزان درستی اسناد کردن برای کل  شد. استفاده

SNPدرست اسنادشده  طور بههایی که  ها، از درصد آلل

  نژادگانشده با  اسناد  نژادگان 1بودند )بر پایۀ انطباق

 ×شده  های اسنادSNP کل بهها( SNPواقعی برای کل 

 درستی میزاناین روش به معنای  محاسبه شد. 100

 :است صورت ینبدآن  ۀمحاسب چگونگی است وآللی 

(7)                                                     =CR 

 
 

 نتایج و بحث
 4kو  1k ،2kهای تراشه ۀمقایس

درستی ارزیابی ژنگانی در جمعیت مرجع و هر نسل از 

های مختلف محاسبه تراکم یید با توجه بهتأجمعیت 

ی ژنگانارزیابی  درستی ،نتایج نشان داد(. 1شد )شکل 

                                                                               
1
Concordance  

 1 −  
Number of errors

Total number of masked SNPs genotypes ∗ 2
 ∗  100 
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 هنگامیاستفاده شود، بیشتر از  4k ۀکه از تراش هنگامی

با افزایش . شوداستفاده  1kو  2kهای است که از تراشه

یید، تأفاصلۀ بین جمعیت مرجع و هر نسل از جمعیت 

، کاهش شدت بههای اصلاحی ژنگانی درستی ارزش

. این روند قابل انتظار است زیرا با افزایش فاصلۀ یابد می

بین  LDیید، وضعیت تأبین جمعیت مرجع و جمعیت 

QTL و اثر  خورده هم بهها و نشانگرهاQTL ی خوب بهها

یلۀ نشانگرها به دام بیفتد. این نتایج با وس بهتوانند نمی

 ,Habier et alهای پیشین نیز همخوانی دارد )یافته

2007; Ogawa et al., 2016; Judge et al., 2016 .)

Meuwissen et al. (2001در نتایج بررسی )  های خود

، هرچه فاصلۀ نسلی بین جمعیت مرجع و نشان دادند

یید کمتر باشد درستی ارزش اصلاحی ژنگانی تأجمعیت 

های  ن در نتایج بررسیآنابرآورد شده بیشتر خواهد بود. 

 SNPبه دلیل برآورد نکردن دوبارة اثر  خود  بیان کردند،

 در هر نسل و تغییر میزان و مرحلۀ )فاز( نشانگر و 

QTLزمان درستی  باگذشترخداد نوترکیبی،  لیبه دل

 .ابدی یمبرآوردها کاهش 

 

 
 4kو  1k ،2kهای . درستی ارزیابی ژنگانی در تراشه1شکل 

یید، پیش از تأدر جمعیت مرجع و هر نسل از جمعیت 

 اسناد کردن
Figure 1. Accuracy of genomic prediction in 1k, 2k 

and 4k panels in the reference population and each 

generation of the validation population, before 

imputation 
 

کمتر از دو  1kدرستی ارزیابی ژنگانی برای تراشۀ 

ی ارزیابی تراشۀ دیگر بود. با این حال تفاوت درست

های آغازین ویژه در نسل به 4kو  2kژنگانی با تراشۀ 

یید از جمعیت تأکم بود و هر چه فاصلۀ جمعیت 

های ژنگانی  یابیارزمرجع بیشتر بود تفاوت درستی 

بیشتر شد. لازم به یادآوری است با افزایش تراکم 

های کم تراکم، تفاوت بین درستی ارزیابی تراشه

های اصلاحی برآورد شده با استفاده از تراشۀ ارزش

10k 1های و تراشهk ،2k  4وk  به ترتیب کاهش یافت

 (.2)شکل

 

a)   
 

b)  
 

c)  
 ،10k ۀبا استفاده از تراش یژنگانی هایابیدرستی ارز. 2شکل 

 4kو  1k ،2k هایو پس از اسناد تراشه 4kو  1k ،2k هایتراشه

مرجع و نسل  تیشش نسل. نسل اول جمع در 10k ۀبه تراش

 آزمون هستند. ایید یتأی هاتیدو تا شش جمع
Figure 2. Accuracy of genomic predictions by using 10k 

panel, 1k, 2k and 4k panels and after imputing 1k, 2k 

and 4k panels to 10k panel during six generations. First 

generation is the reference population and generation 

two to six are validation or test populations. 
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بر درستی ارزیابی ژنگانی  مؤثرهای  یکی از عامل

که  رود یمی، انتظار طورکل بهتراکم نشانگر است. 

افزایش تراکم نشانگر منجر به شناخت بهتر مرحلۀ 

شده که  QTLنبود تعادل پیوستگی بین نشانگر و 

 شود یمیت سبب افزایش درستی ارزیابی ژنگانی درنها

(Solberg et al., 2008.) VanRaden et al. (2009 )

گزارش کردند، افزایش تراکم های خود  در نتایج بررسی

هزار  40هزار به  20هزار و از  20هزار به  10نشانگر از 

سبب افزایش درستی برآورد ارزش اصلاحی برای همۀ 

که گزارش شده است با  یدرحالصفات شده است. 

هزار، درستی  50به بیشتر از  SNPافزایش تراکم 

 ابدی یمارزیابی ژنگانی به میزان ناچیزی افزایش 

(Harris et al., 2011 .)هدف از افزایش  ازآنجاکه

تراکم، افزایش نبود تعادل پیوستگی بین نشانگر و 

QTL  که الگوی نبود تعادل  رسد یماست، به نظر

پیوستگی نقش کلیدی در این زمینه داشته باشد 

(Bolormaa et al., 2015.) 

 

 اسناد کردن درستیبررسی 

ها برای ادگاننژ اسناد کردندرستی نرخ میانگین 

از  4kو  1k ،2kهای تراشههای  نژادگاناسناد 

تکرار و هر  دهمیانگین  بر پایۀ 10kۀ تراشهای  نژادگان

تکرار شامل پنج کروموزوم، در پنج نسل در 

نشان داده  3 یید یا آزمون در شکلتأ های جمعیت

شده است. روند کاهش درستی اسناد کردن برای 

 ازآنجاکهبود.  1kو  2kهای تراشهتر از آهسته 4kتراشۀ 

ی تجاری، نژادگان واقعی افراد ها تراشهدر استفاده از 

مشخص نیست از معیار درستی اسناد کردن برای 

شود.  یمشده استفاده  بینی یشپهای  نژادگانارزیابی 

درستی اسناد کردن بدون دانستن نژادگان واقعی و با 

برای های نژادگان پسین  استفاده از احتمال

شود. در همۀ  یمشده برآورد  های اسناد نژادگان

کم تراکم، با افزایش فاصلۀ بین جمعیت  های تراشه

های آزمون، نرخ درستی اسناد کردن  یتجمعمرجع و 

 ی بانژادگان ی اسناد کردنها روشکاهش یافت. 

ین افراد ب یجور مشترک تک یها بخش ییشناسا

، آزمونهای  یتجمعافراد جمعیت مرجع و 

 یقت. در حقکنند یمبینی  یشپرا گمشده  های نژادگان

 ی اسناد کردنها فرض شده در روش یضمن یدةا

 یتاست که نژادگان هر فرد در جمع ینا ینژادگان

است افراد  ی دیگرجور از ساختار تک یبیترک ،آزمون

(Marchini & Howie, 2010 بنابراین .)توان نتیجه  یم

ی اسناد کردن نژادگانی به ساختار ها روشگرفت که 

نبود تعادل پیوستگی وابسته است. کاهش نرخ درستی 

اسناد کردن با افزایش فاصلۀ بین جمعیت مرجع از 

( ممکن است در نتیجۀ 3های آزمون )شکل  یتجمع

جوری  رخداد نوترکیبی و از بین رفتن ساختارهای تک

های  یتجمعبا افزایش فاصله بین جمعیت مرجع و 

یق درستی اسناد کردن  با تحق یندر ازمون باشد. آ

با  .ی شدبررسهای با تراکم متفاوت استفاده از تراشه

بینی و  یشپاستفاده از اسناد کردن نژادگانی امکان 

ی مختلف با ها تراشهتلفیق اطلاعات نژادگانی 

یر است. استفاده از پذ امکانی متفاوت ها تراکم

بر کاهش چشمگیر در  شده افزون های اسناد نژادگان

های تعیین نژادگان سبب افزایش درستی  ینههز

 شود. یمانتخاب ژنگانی 

 

ی برآورد ژنگانهای اصلاحی همبستگی بین ارزش

 اسناد کردناز  پسو  پیششده 

های مهم در انتخاب ژنگانی برآورد درست  یکی از هدف

، ضرورت به. در نتیجه بنا استهای اصلاحی افراد ارزش

های با تراکم مختلف و همچنین استفاده از تراشهیر تأث

شده روی تراشه با  های اسنادیر استفاده از تراشهتأث

های اصلاحی افراد بینی ارزشتراکم بالا در پیش

های اصلاحی افراد با استفاده از بررسی شد. ارزش

برآورد شد. آنگاه همبستگی  4kو  1k ،2kهای تراشه

های با شدة ناشی از تراشههای اصلاحی برآورد ارزش

های اصلاحی برآورد شده با تراکم پایین و ارزش

محاسبه شد. همبستگی بین  10kاستفاده از تراشۀ 

از تراشۀ  آمده دست بههای اصلاحی برآورد شدة ارزش

4k  10و تراشۀk های بالاتر از همبستگی بین ارزش

و  10kاصلاحی برآورد شده با استفاده از تراشۀ 

از  آمده دست بهاصلاحی برآورد شدة  های ارزش

که درستی  یهنگام(. 4بود )شکل  2kو  1kهای  تراشه

های ژنگانی بالا باشد تا حدودی به همان ارزیابی

های اصلاحی برآورد شده نسبت، همبستگی بین ارزش
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های با تراکم پایین و تراشۀ پرتراکم با استفاده از تراشه

ایش فاصلۀ بین جمعیت . بنابراین با افزاستبیشتر 

های ژنگانی یید، درستی ارزیابیتأهای مرجع و جمعیت

رود همبستگی بین یافته پس انتظار می کاهش

و  پرتراکماصلاحی برآورد شده با تراشۀ  های ارزش

یابد. روند کاهشی می های با تراکم پایین کاهشتراشه

نسبت   4kهای برآورد شده برای تراشهبین همبستگی

کندتر بود. همچنین نتایج  2kو  1kهای  به تراشه

شده روی تراشه با  های اسنادبرای تراشه آمده دست به

های (. اما همبستگی4همسان بود )شکل  10kتراکم 

بیشتر بودند، به عبارتی پس از اسناد  آمده دست به

های اصلاحی توان با درستی بالایی ارزش یمکردن 

د. افزایش میزان همبستگی برای افراد را برآورد کر

های کم تراکم پس از اسناد کردن، بیشتر بود اما تراشه

های همچنان دامنۀ تغییرپذیری درستی ارزش

های کم تراکم بیشتر اصلاحی برآورد شده در تراشه

 های گذشته همخوانی دارندبود. این نتایج با تحقیق

(Szyda et al., 2013). 

 

 
 یید یا آزمونتأهای در پنج نسل جمعیت 4Kو  1K ،2Kدر سه سطح  FImpute. درستی اسناد کردن با استفاده از 3شکل 

Figure 3. Imputation accuracy by using FImpute in three levels (1K, 2K and 4K) in five generations of validation or 

test populations 

 

 
های اصلاحی و همبستگی بین ارزش 4k)و  1k) ،2kدر سه سطح  ة ژنگانیبرآوردشد یاصلاح های. همبستگی بین ارزش4شکل 

های اصلاحی برآوردشده با استفاده از تراشه و ارزش 4k/10k) و 1k/10k) ،2k/10kشده در سه سطح  های اسنادبرآورد شده و تراشه

 10kبا تراکم بالا 
Figure 4. Correlation between the estimated genomic breeding values in three levels (1k, 2k and 4k) and imputed panels in 

three levels (1k/10k, 2k/10k) and 4k/10k and estimated breeding values by using panel with 10k high density 
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 گیری کلینتیجه

 مقایسۀ سه تراشه با تراکم متفاوت نشان داد، 

تفاوت  4kهای ژنگانی بر پایۀ تراشۀ درستی ارزیابی

دارد و همچنین نسبت  10kبسیار کمی با نتایج تراشۀ 

نتایج بهتری داشت. در این  2kو  1kبه دو تراشۀ دیگر 

پیش و پس از  4kو  1k ،2kتحقیق اثر سه تراشۀ 

 های اصلاحی بینی ارزشاسناد شدن بر توان پیش

 ی با افزایش تراکم نشانگرطورکل بهافراد بررسی شد. 

 

 های اصلاحی افراد حتی بینی ارزشتوان پیش

اصلاحی والدین افزایش  های ارزشع از بدون اطلا

ۀ خود سهم زیادی در کاهش نوب بهیابد. این نتیجه  می

ها و افزایش منابع اطلاع اطلاعاتی افراد دارد. هزینه

های کم تراکم و آنگاه بنابراین با استفاده از تراشه

 های با تراکم بالاتر ها به تراشهاسناد کردن آن

های اصلاحی افراد را رزشا بینی پیشتوان توان می

 افزایش داد.
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