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ای، با توجه به  مرحله انتخاب ژنومی در مقايسه با روش چند( SS-GBLUP)ای  روش تک مرحله

زمان  ای و استفاده هم شجره ادغام ماتريس خويشاوندی روابط ژنومی آللی و ماتريس خويشاوندی

های  های ژنومی اخيراً کاربرد وسيعی در برآورد ارزش تمام حيوانات ژنوتيپ شده و نشده در مدل

مقايسه تفاوت صحت ارزيابی ژنومی برای هدف از مطالعه اخير . کرده است اصلاحی ژنومی ايفا

لاشه در گاو  برای صفت وزن SS-GBLUPو  G-BLUP ،SNP-BLUP، سنتی BLUPهای  روش

ترتيب  ههای فوق ب بينی ژنومی روش صحت پيش متوسط نتايج اين مطالعه نشان داد که. گوشتی بود

بينی ژنومی در  صحت پيش. دشبرآورد  12/0 ±12/0 و 87/0±13/0، 88/0±19/0، 77/0±99/0 برابر با

 ،98/0ترتيب  به SNP-BLUPو  G-BLUP ،سنتی BLUP های نسبت به روش SS-GBLUP روش

ترتيب  هبفوق های  بينی برای روش ميانگين مربعات خطای پيش. دشتر برآورد  بيش 08/0و  07/0

با توجه به پايين بودن ميانگين مربعات  SS-GBLUPروش . دست آمد هب 76/9و  11/1، 19/1، 46/3

 بينی ژنومی ضرايب رگرسيون پيش. تری بود بينی ژنومی روش مطلوب خطا و بالا بودن صحت پيش

دست  هب 10/0و  81/0، 89/0ترتيب  هب SS-GBLUPو  SNP-BLUP ،G- BLUP های روشبرای 

 .ديگر کمتر است  نسبت به دو روش SS-GBLUPآمد و بنابراين اريب برآوردها در 
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عنوان یک روش مهم برای  های اخیر به در سال 4انتخاب ژنومی

در صنعت . است های اصلاحی در دام معرفی شده برآورد ارزش

برای انتخاب گاوهای  ییگاو شیری انتخاب ژنومی مشارکت بالا

 Hayes) های اصلاحی ژنومی داشته است نر جوان براساس ارزش

et al. 2009 .)ند دلیل در صنعت گاو گوشتی این حال به چ این با

در (. Berry et al. 2016) آمیزی نداشته است روش کاربرد موفقیت

ده، که شانجام   ای مرحله  ژنومی به کمک روش چندابتدا انتخاب 

ده و شبرآورد  3در این روش ابتدا اثرات نشانگر در جمعیت مرجع

زده  تخمین 9در جمعیت کاندید 4های مستقیم ژنومی سپس ارزش

معایب روش دلیل  به(. Meuwissen et al. 2001)شود  می

د شپیشنهاد  9ای ها، روش تک مرحله با توسعه مدل ای مرحله چند

ای در  طور همزمان اطلاعات ژنومی و شجره که در این روش به

در این روش برای حیوانات تعیین . شوند مدل قرار داده می

ش اصلاحی ژنومی زمان ارز طور هم هژنوتیپ شده و نشده ب

این (. Legarra et al. 2009; Aguilar et al. 2010) دشو برآورد می

دلیل کوچک  هی مانند گاو گوشتی که بیها روش برای جمعیت

توانند تعداد زیادی  بودن اندازه جمعیت و ارتباط ضعیف نمی

تواند مفید باشد  حیوان ژنوتیپ شده را داشته باشند، می

(Mouresan et al. 2016 .) هدف از این مطالعه مقایسه تفاوت لذا

، G-BLUP، سنتی BLUPهای  صحت انتخاب ژنومی برای روش

SNP-BLUP  و روشSS-GBLUP  برای صفت وزن لاشه در گاو

 . گوشتی بود

های فنوتیپی مورد استفاده در این مطالعه از رکوردهای وزن  ادهد

 543 تا  4919های  های گوشتی متولد شده بین سال لاشه گوساله

بود که توسط مرکز ژنومی و اصلاح نژاد دانشگاه واخنینگن 

های ژنوتیپی مورد استفاده در این تحقیق  داده .دشتهیه ( هلند)

حیوانات . گاو گوشتی بود  45959برای صفت وزن لاشه شامل 

کیلوبازی از شرکت ایلومینا  95با کمک تراشه نشانگری

(Illumina, San Diego, CA ) های  مدل. ژنوتیپ شدندتعیین

، سنتی BLUPهای  آماری استفاده شده در این مطالعه شامل روش

                                                           
1 Genomic selection 
2 Multiple step 
3 Reference population 
4 Direct genomic value 
5 Testing Population 
6 Single step 

G-BLUP ،SNP-BLUP ای  و روش تک مرحلهSS-GBLUP 

های اصلاحی ژنومی به  ها برای برآورد ارزش تجزیهتمام . بودند

 (.Napel et al. 2014)د شانجام  MIXBLUPافزار  کمک نرم

 :است 4صورت رابطه  به GBLUPمدل آماری در روش 

                (4)رابطه  

y های فنوتیپی تصحیح شده برای اثرات ثابت بردار ارزش (n×1) ،

های  بردار در برگیرنده ارزش uمیانگین و یا عرض از مبدا،  

، (n×1)مانده  بردار اثرات تصادفی باقی e، (n×1)اصلاحی ژنومی 

Z های  ئب است که مشاهدات را به بردار ارزشماتریس ضرا

 . نیز بردار واحد است 4و  (n×p)اصلاحی مرتبط می کند 

چون  چنین در برخی منابع با عناوینی هم روش رگرسیون ریج هم

SNP-BLUP 4915شود و برای اولین بار در سال نیز بیان می 

، مدل آماری این روش به صورت (Hoerl 1970)د شاستفاده 

 :باشد می  رابطه 

 y= Zg+ e                (       ) رابطه

~)0,(، در رابطه  2
uINg   بردار اثرات نشانگرها(p×1)  وZ 

روش در  .کند مربوط می yکه به مشاهدات ( n×p)ماتریس طرح 

زمان از اطلاعات افراد ژنوتیپ شده و  طور هم به ای مرحله تک

و ( G)تریس خویشاوندی ژنومی وسیله ترکیب ما هژنوتیپ نشده ب

مدل آماری . شود استفاده می( A)ای  ماتریس خویشاوندی شجره

 :باشد می 3صورت رابطه  هآن ب

 y=1µ+Za+e(                 3)رابطه  

 1 بردار مشاهدات برای افراد ژنوتیپ شده و نشده، y  ،3در رابطه 

افزایشی که بردار اثرات ژنتیکی  aماتریس طرح و  Zبردار واحد، 

در معادله فوق . ژنی است شامل مجموع اثرات ژنومی و اثرات پلی

ماتریس خویشاوندی  Hو   ( شود که فرض می

ژنتیکی تصحیح شده هستند که با ماتریس خویشاوندی براساس 

 (. Legarra et al. 2009)است  شجره ترکیب شده

  (4)رابطه 

 
از ماتریس  (sub-matrix)یک زیر ماتریس  A11 ،4در رابطه 

یک  A22برای حیوانات ژنوتیپ شده، ( A)ای  خویشاوندی شجره

 A12برای حیوانات ژنوتیپ نشده،  Aزیر ماتریس از ماتریس 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
96

.1
2.

4.
15

.1
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

25
-1

1-
18

 ]
 

                               2 / 5

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1396.12.4.15.1
http://mg.genetics.ir/article-1-1524-fa.html


 یحیی محمدی و همکاران  ...(Single Step GBLUP)ای  مرحله ارزيابی ژنومی تک

 

 9316زمستان/ 4شماره / دوازدهمدوره / ژنتیک نوین 646

 

(A21 ) یک زیر ماتریس از ماتریسA  برای خویشاوندی بین

برابر با  Gwحیوانات ژنوتیپ شده و نشده و 

ا ماتریس خویشاوندی ی Gکه  

معکوس ماتریس . باشد می G-BLUPژنومی شبیه ماتریس مدل 

H باشد می  9 صورت رابطه هب: 

 (                9)رابطه 

: دشها از سه معیار زیر استفاده  بینی مدل برای ارزیابی توانایی پیش

ن بینی ژنومی در این مطالعه از طریق همبستگی بی صحت پیش( 4)

های فنوتیپی  ها با داده ارزش اصلاحی ژنومی هر یک از روش

بینی ژنومی  میانگین مربعات خطای پیش(  )تصحیح شده صفت 

 :(Howard et al. 2014)د شبینی  که از رابطه زیر پیش

(                               9)رابطه   2)(
1

EBVGBV
N

MSE

 
اصلاحی ژنومی و فنوتیپ ترتیب ارزش  به yو  GBV، 9در رابطه 

( 3. )باشد تعداد مشاهدات می Nتصحیح شده صفت وزن لاشه و 

فنوتیپ  ونیرگرس بیضربینی ژنومی از  ضریب رگرسیون پیش

است که  انتظار این. دست آمد هب GBVبینی  تصحیح شده از پیش

دهنده  این ضریب نزدیک به یک باشد که در این حالت نشان

اصلاحی ژنومی مشابه فنوتیپ تصحیح  است که مقیاس ارزش این

داری هر کدام از  برای معنی. استباشد و اریب آن کمتر  شده می

د شاستفاده  Hotelling- Williams t- testها از آزمون  این روش

(Olson et al. 2011.)  

تعداد حیوانات در فایل داده، شجره و حیوانات ژنوتیپ شده و 

آورده  4ای مختلف در جدول هچنین زمان محاسبات با روش هم

-SNPو  G-BLUPشود در روش  همانطورکه دیده می. است شده

BLUP  با وجود تعداد مساوی حیوانات ژنوتیپ شده و اندازه

که زمان  طوری هب. متفاوت بود تجزیهیکسان فایل ژنوتیپی، زمان 

 G-BLUPبرابر روش  3حدود  SNP-BLUPدر روش  تجزیه

ها به ابعاد در معادلات مختلط  آن دلیل تفاوت. دست آمد هب

(MME )زیرا در روش . گردد برمیG-BLUP  ابعاد معادلات

علاوه تعداد سطوح اثرات ثابت است مختلط برابر با تعداد افراد ب

ابعاد ماتریس معادلات مختلط تابعی  SNP-BLUPولی در روش 

از تعداد نشانگر و اثرات ثابت است و طبیعی است که در چنین 

باشد لذا  تر از تعداد افراد می عاتی تعداد نشانگرها خیلی بیشمطال

 تجزیهبر بودن  علت زمان. تر است این روش نیز بیش تجزیهزمان 

نسبت به دو روش دیگر  SS-GBLUPای مرحله در روش تک

زمان از فایل داده، شجره و حیوانات ژنوتیپ شده و  استفاده هم

 . باشد می  Hچنین تشکیل ماتریس  هم

 
   های مختلف بینی ژنومی در مدل ای از تعداد رکوردها استفاده شده در معادلات پیش خلاصه -4جدول   

 G-BLUP SNP-BLUP SS-GBLUP سنتی BLUP متغیرها

 99951 599 599 99951 تعداد حیوانات در فایل داده

 34995  - - 34995  تعداد حیوانات در فایل شجره

 39549 599 599 - ده دارای رکوردتعداد حیوانات ژنوتیپ ش

 49545 455 39 49 (ثانیه)تجزیهزمان انجام 

 
های مختلف برای صفت وزن لاشه در  در مدلبینی ژنومی  ضریب رگرسیون پیش، میانگین مربعات خطا و (خطای معیار±میانگین)مقایسه صحت انتخاب  - جدول 

 گاوهای گوشتی

 G-BLUP SNP-BLUP SS-GBLUP سنتی BLUP متغیرها

 cᵻ44/5± 11/5 b 4/5± 55/5 b 3/5± 55/5 a 9/5± 99/5 صحت انتخاب

 a49/3 b 4/  b  /  c19/4 میانگین مربعات خطا

 95/5 54/5 5/ 5 - بینی ژنومی ضریب رگرسیون پیش

ᵻ داری به کمک روش آزمون معنی  Hotelling- Williams t- test انجام گرفت  
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بینی ارزیابی ژنومی چهار روش مورد مطالعه در  پیشصحت 

های  بینی ژنومی روش متوسط صحت پیش .شود دیده می  جدول 

ترتیب  هب SS-GBLUPو روش  G-BLUP ،SNP-BLUP، سنتی

 99/5±9/5  و 51/5±3/5 ، 55/5±4/5 ، 11/5±44/5 برابر با

نسبت  SS-GBLUPبینی ژنومی در روش صحت پیش. دشبرآورد 

ترتیب  به SNP-BLUP و G-BLUPسنتی،  BLUP های به روش

یک دلیل احتمالی برتری . دشتر برآورد  بیش51/5و  51/5، 45/5

-SNPو  G-BLUPهای  نسبت به روش SS-GBLUP روش

BLUPای از  زمان از منابع اطلاعات ژنومی و شجره ، استفاده هم

طور کلی  هب. باشد حیوانات دارای ژنوتیپ و فاقد ژنوتیپ می

-SNPو  SS-GBLUP ،G-BLUP)های انتخاب ژنومی  وشر

BLUP )نسبت  گیری مندلی با توجه به توانایی برآورد اثرات نمونه

بینی  صحت پیشدارای ( سنتی BLUP)به روش سنتی انتخاب 

ای  در مطالعه. (Van Raden 2008) باشند می یتر ژنومی بیش

-G-BLUP ،SNPهای  بینی ژنومی روش تفاوت صحت پیش

BLUP  وSS-GBLUP گیری مورد بررسی قرار گرفت و نتیجه 

نسبت به  SS-GBLUPبینی ژنومی در روش  د که صحت پیشش

در (. Koivula et al. 2012) دو روش دیگر اندکی بالاتر است 

صحت  Japanese Blackمطالعه دیگر روی گاوهای گوشتی 

برای صفات  SS-GBLUPکلاسیک و  BLUPهای بینی روش پیش

نتیجه گرفته شد که  و دشماربلینگ و وزن لاشه انجام امتیاز 

نسبت به روش دیگر برای  SS-GBLUPبینی روش  صحت پیش

از طرف (. Onogi et al. 2014)د شاین دو صفت بالاتر برآورد 

بینی  د صحت پیششو مشاهده می  طور که در جدول  دیگر همان

. تبا همدیگر برابر اس SNP-BLUPو  G-BLUPژنومی دو روش 

های اصلاحی ژنومی در این دو  همبستگی ژنتیکی بین ارزش

ای همبستگی ژنتیکی  در مطالعه. درصد برآورد شد 9/99روش نیز 

های  های اصلاحی ژنومی صفات تولیدی برای روش بین ارزش

G-BLUP  وSNP-BLUP  مشخص د و شدرصد برآورد  99نیز

ف بینی ژنومی در این دو روش نیز اختلا که صحت پیش شد

 .Koivula et al)و در توافق با نتایج حاضر بود  نداشتهداری  معنی

بینی ژنومی در  از طرفی دیگر تفاوت صحت پیش(. 2012

 BLUPنسبت به روش  SNP-BLUPو  G-BLUPهای  روش

توان گفت  دست آمد و می هب 444/5و  5/ 44ترتیب  سنتی به

با های ژنومی نسبت به روش سنتی، ارزش اصلاحی را  روش

بینی  میانگین مربعات خطای پیش. صحت بالاتری برآورد نمودند

و روش  G-BLUP ،SNP-BLUP، سنتی BLUPهای  برای روش

 19/4و   /  ،  /4 ، 49/3ترتیب  هب SS-GBLUPای  تک مرحله

ای با توجه به پایین بودن  بنابراین، روش تک مرحله. دست آمد هب

چنین  هم. باشد تری می میانگین مربعات خطای آن روش مطلوب

نسبت به روش  SNP-BLUPو  G-BLUPدر مقایسه روش 

BLUP های ژنومی با توجه به پایین بودن میانگین  سنتی، روش

تری نسبت به روش سنتی انتخاب  مربعات، روش مطلوب

سازی  شبیه های ای که با داده مطالعه در (. جدول )باشند  می

های  بینی برای روش شصورت گرفت، میانگین مربعات خطای پی

BLUP  ،سنتیG-BLUP  و روشSS-GBLUP  مورد مقایسه قرار

نسبت  SS-GBLUPدر روش  MSEگرفت و گزارش داده شد که 

که ( Vitezica et al. 2011) باشد میتر  به دو روش دیگر کوچک

ضریب . نتایج این مطالعه با تحقیق حاضر مطابقت داشت

، G-BLUPهای  برای روش ترتیب بینی ژنومی به رگرسیون پیش

SNP-BLUP  وSS-GBLUP  برآورد  95/5و  54/5، 5/ 5برابر با

های  دهد که واریانس ارزش این نشان می. ( جدول )د ش

ضریب رگرسیون . است اصلاحی ژنومی بیش از حد برآورد شده

یک دلیل . دشتر از یک برآورد  های مختلف کوچک در روش

های  کامل با ژن LDنشانگرها در احتمالی این مساله این است که 

طور کامل محاسبه  هعامل نبوده و لذا واریانس ژنتیکی کل ب

های  تواند این باشد که داده دلیل دیگر این موضوع می. دشو نمی

استفاده شده در مطالعه حاضر یک نمونه تصادفی نبوده بلکه 

 با توجه به مقادیر برآورد شده،. باشند مجموعه داده انتخابی می

دست آمده توسط  هتوان گفت که ارزش اصلاحی ژنومی ب می

تر بوده است  ها نااریب نسبت به دیگر روش SS-GBLUPروش 

در یک  .تر است زیرا که ضریب رگرسیون آن به عدد یک نزدیک

بینی ژنومی با استفاده از میانگین  مطالعه ضریب رگرسیون پیش

 SS-GBLUPو SNP-BLUP ،G-BLUPارزش اصلاحی والدین، 

، برای 55/5و  11/5، 19/5، 13/5ترتیب  برای صفت تولید شیر به

و برای صفت چربی  53/5و  15/5، 11/5،11/5صفت پروتئین 

 .Koivula et al)د شگزارش  95/5و  59/5، 59/5، 53/5شیر 

نتایج این تحقیق در توافق با نتایج حاضر برای نااریب (. 2012
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ها  سبت به دیگر روشن SS-GBLUPای  مرحله بودن روش تک

 . بود

ای  مرحله توان گفت که روش تک با توجه به نتایج این مطالعه می

SS-GBLUP های  نسبت به روشBLUP سنتی ،G-BLUP  و

SNP-BLUP  صحت بالاتر و میانگین مربعات خطای کمتری را

های اصلاحی ژنومی در صفت وزن لاشه در گاو  برای ارزش

ین اریب ناشی از این روش نیز چن هم. گوشتی برآورد نمودند

با توجه به کم بودن اندازه . دشهای دیگر برآورد  کمتر از روش

جمعیت گاو گوشتی و پایین بودن ارتباط بین و داخل جمعیت و 

از طرف دیگر کم بودن تعداد دام تعیین ژنوتیپ شده در دسترس، 

مندی از مزایای انتخاب ژنومی در صنعت گاو گوشتی،  برای بهره

ای با ترکیب هر دو  ستفاده از روش ارزیابی ژنومی تک مرحلها

های  ای و ژنومی برای افزایش صحت ارزیابی اطلاعات شجره

 .شود ژنومی توصیه می
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