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 تاثیر نرخ شیوع بیماري در جمعیت مرجع 

 Aاي و بیز آستانه جنگل تصادفیبر عملکرد روش هاي 

 چکیده       
بر عملکرد روش جنگل  یمختلف ژنوم يهايمرجع و معمار تیدر جمع يماریب وعینقش نرخ ش یحاضر، بررس قیهدف از تحق

)، 25/0و  05/0( يریپذسطوح متفاوت وراثت يبرا یژنوم يهاتیمنظور، جمع نیبود. بد يادر صفات آستانه A زیو ب یتصادف

شدند.  يسازهیکروموزم شب 30 ي) بر رو600و  150( یصفات کم هايگاه¬یو بالا) و تعداد متفاوت جا نیی(پا LDسطوح مختلف 

 نیترمرجع که کم تیجمع واناتیدرصد ح 5 يابتدا برا ،يماریب وعیمختلف ش يهابا نسبت ییدودو پیفنوت جادیجهت ا

 5نرخ  کی شیروند باافزا نیشد. ا هسالم) در نظر گرفت ایکد صفر ( گریدرصد د 95) و ماریب ای( کیرا داشتند کد  یپیفنوت نیانگیم

و  یدر هر دو روش جنگل تصادف ی.صحت ژنوم افتیداشتند ادامه  کیمرجع کد  تیدرصد افرادجمع 50که  یتا زمان يدرصد

سطوح  ی. اثر منفافتیدرصد، کاهش  50به  دنیو پس از آن تا رس شیدرصد، افزا 20به  5از  يماریب وعینرخ ش شی، با افزاA زیب

نوسانات  A زینسبت به ب یآن بود.در مجموع روش جنگل تصادف نییاز سطوح پا ترشیب یبر صحت ژنوم يماریب وعیش يبالا

 يهاتیدر جمع A ياآستانه زیبالاتر ب یداشت. با وجود صحت ژنوم يماریب وعیو نرخ ش یژنوم يمعمار راتییبه تغ يشتریب

 يعملکرد بهتر یکنترل شدند، روش جنگل تصادف QTL يادیبالا توسط تعداد ز يریپذکه صفات با وراثت یمختلف، هنگام

 ياصفات آستانه ینومژ یاصلاح يهاارزش ینیبشیروش پ نیبهتر ز،یمورد آنال تیجمع یکینقش مهم ساختار ژنت رغمیداشت.عل

مرجع وابسته بود. تیدر جمع يماریب وعیبه نرخ ش

 146~131ص: ص
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 مقدمه    
هـاي اخیـر   بهبود ژنتیکی از طریق گزینش مصنوعی در طـول سـال   

اهلی داشـته اسـت    وري حیواناتنقش بسیار مهمی در افزایش بهره

)Hayes ،2007( .هاي اصلاحی بـا    هاي سنتی برآورد ارزش روش

گرچــه منجــر بــه افــزایش بهبــود   اي   اســـتفاده از اطلاعــات شــجره

آلـی   نیازمند یک شرایط ایدهاما  ،ژنتیکی در سالیان اخیر شده است

ــوتیپی    ــاب فن ــودن  انتخ ــؤثر  ب ــه م ــت ک ــی اس ــدود م ــد را مح کن

)Dekkers ،2010( .يدر تکنولـــوژ یــراخ يهــا یشـــرفتپ DNA، 

و توسـعه    شـیري گونـه از جملـه گـاو    ینچنـد  ی ژنـوم منجر به توال

هـاي   بـه منظـور ارزیـابی دقیـق ارزش    ژنـوم    یدجد يها يتکنولوژ

در ایـن راسـتا   . )2014و همکاران،  Piccoli( شده استاصلاحی 

در  یکـی ژنت ياز نشانگرها یادياستفاده از تعداد زاب ژنومی با انتخ

غلبـه   ي انتخاب کلاسـیک   ها یتاز محدود يسراسر ژنوم، بر تعداد

ــرد ( ــاران،  Meuwissenکـ ــاب   ) 2001و همکـ ــازه انتخـ و اجـ

و  Hayesحیوانات جوان و کاهش فاصله نسلی را در پی داشـت ( 

 ).2009همکاران، 

ــومی را در راســتاي بهبــود   تحقیقــات زیــادي موفقیــت  انتخــاب ژن

پیشـــرفت ژنتیکـــی در گـــاو شـــیري گـــزارش کردنـــد کـــه اکثـــر ایـــن   

انــد خــود را بــر صــفات پیوســته معطــوف نمــوده    توجــه تحقیقــات
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The objective of current study was to investigate the role of disease prevalence rate of training set 
and genomic architecture on performance of random forest (RF) and threshold Bayes A (BTA) in 
threshold traits. For this purpose, genomic population were simulated to reflect variations in 
heritability (0.05 and 0.25), number of QTL (150 and 600) and linkage disequilibrium (low and 
high) for 30 chromosomes. To create binary phenotype with different disease prevalence rate, at 
first, 5 percent of training set animals which had the lowest phenotype average defined code 1 (or 
diseased) and 95 percent of others defined code 0 (or healthy). This process continued with a 5% 
increase rate until 50 percent of animals had code 1 in training set. In both random forest and Bayes 
A methods, genomic accuracy with increase in disease prevalence rate 5 to 20 percent was 
increased, and afterwards to achieve of 50 percent was decreased. The negative effect of high levels 
of disease prevalence rate on genomic accuracy was higher than low levels of it. Overall, RF was 
fluctuation to variations of genetic architecture and disease prevalence rate. Despite the higher 
accuracy of TBA at different scenarios, RF showed a better performance when high-heritability 
traits were controlled by a large number of QTLs. Despite the important role of genetic basis of the 
population analyzed, the best method to predict genomic breeding value of threshold traits depend 
on disease prevalence rate. 

Key words: breeding value, genomic accuracy, linkage disequilibrium, heritability. 
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)Hayes  ،؛ 2009و همکارانWiggans    ،بـا   2011و همکـاران .(

گران و همچنـین پـرورش دهنـدگان در    این حال از دیدگاه اصلاح

قابل توجـه در بهبـود    يها یشرفتپهاي مدرن اصلاح نژادي،  برنامه

به صفات  یممستق مستلزم ورود یش سود اقتصادي،و افزا گاو شیري

هـا اسـت کـه داراي   رفتاري، سلامت حیوان و مقاومت بـه بیمـاري   

). 2015و همکـاران،   Egger-Dannerاي هستند ( ماهیتی آستانه

در نتیجه به خاطر عدم رابطه خطـی بـین متغیرهـا و صـفت وابسـته،   

عدم توزیـع نرمـال متغیـر وابسـته و توزیـع متفـاوت واریـانس ایـن   

هـاي انتخـاب ژنـومی بـراي صـفات   روش صفات بدیهی است کـه 

تواند راه حل مناسبی براي دستیابی به پیشـرفت ژنتیکـی    پیوسته نمی

استفاده بهتر از انتخاب ژنومی و  ،بنابرایندر این گونه صفات باشد. 

ــلاح    ــاربرد آن در اص ــعه روش   ک ــا توس ــام ب ــم گ ــژاد دام ه ــاي ن ه

آمـاري    هـاي مولکولی در این صفات، مسـتلزم بـه کـارگیري مـدل   

و  اسـت ( Wang صـفات  یـن تـر ا  یقدق یابیبه منظور ارزاي  آستانه

 ).2017همکاران، 

هاي آماري مختلفی براي تخمین اثرات نشانگرها ارائـه شـده    روش

ها علاوه بر معمـاري ژنتیکـی صـفت    تفاوت عمده این روش. است

مورد مطالعه، به فرضـیات در نظرگرفتـه شـده بـراي مـدل ژنتیکـی   

 ).2014و همکــاران،  (Chenهــا وابســته اســت    پشــت صــحنه آن

هاي آماري بـراي    هاي بیزي و یادگیري ماشین از جمله روش روش

در انتخاب ژنومی هستند. استفاده از روش بیـز    p<nغلبه بر مشکل 

A Meuwissen و همکـاران   در انتخاب ژنومی اولین بار توسط

)2001González-Recio   ــط ــدها توســ ــه و بعــ و  ) ارائــ

Forni)2011ــتانه اي آن گســـترش یافـــت. از دیگـــر  ) مـــدل آسـ

هاي مورد استفاده در انتخاب ژنومی، روش جنگـل تصـادفی    روش

باشـدکه اولـین    هاي یادگیري ماشینی می است که یکی از الگوریتم

) پیشـنهاد شـد و بعـدها از آن بـراي   Breiman)2001بار توسـط   

، Forniو  González-Recio(اي آنالیز ژنومی صـفات آسـتانه   

 بینی ژنومی استفاده شد. جهت برآورد صحت پیش )2011

عوامـل   و نوع صـفت مـورد مطالعـه    هاي آماري علاوه بر تاثیر مدل

هـاي اصـلاحی ژنـومی و ارزیـابی   توانند صـحت ارزش    مختلفی می

ــداد    ــن عوامــل شــامل تع ــد، ای ــرار ده ــأثیر ق ــومی را تحــت ت ژن

QTL)González-Recio  وForni ،2011( ،ــع ــرات توزی اث

QTL )Ghafouri-Kesbi  ،مقــدار عــدم 2017و همکــاران ،(

تــراکم نشــانگرها   )، 2014و همکــاران،  Yin(تعــادل پیوســتگی 

)Badke  ،ــت2014و همکــاران ــداد داده )، وراث ــذیري، تع ــاي  پ ه

و  )2001و همکـاران،   Meuwissenفنوتیپی در جمعیت مرجـع( 

تأییـد    فاصله زمانی (تعـداد نسـل) بـین جمعیـت مرجـع و جمعیـت   

)GorganiFirozjah  ،با توجـه بـه   .باشند ) می2014و همکاران

ــومی ارزش     یوانــاتحهــاي اصــلاحی ایــن کــه کــه در انتخــاب ژن

اثـر هـر    یـزان بـرآورد م یدا (داراي ژنوتیپ) از طریـق   کاند یتجمع

(داراي ژنوتیـپ و   مرجـع  یـت کدام از نشانگرها بـر صـفت در جمع   

اي علاوه  براي صفات آستانهفنوتیپ) برآورد می شود، با این حال 

بر عوامل فوق الذکر، نسبت فنوتیپی جمعیت مرجع (نسـبت شـیوع   

هـاي اصـلاحی    بیماري) یکی از عوامل تاثیر گذار در براورد ارزش

). 2013و همکاران،  Pimentelحیوانات جمعیت کاندیدا است (

نســبت شــیوع بیمــاري در تحقیقــات در ایــن زمینــه نشــان داد کــه   

 از عوامل مؤثر بر صحت ژنومی می باشد (Naderi جمعیت مرجع

افـزایش نسـبت   ). همچنـین در تحقیقـات دیگـر   2016و همکاران، 

فنوتیپی حیوانات ماده نسبت به نرهـا در جمعیـت مرجـع از عوامـل   

 ).2012و همکاران،  Buchمؤثر بر صحت ژنومی عنوان شد (

مؤثر بـر    امروزه تلاش پژوهشگران بر آن است تا با شناسایی عوامل

برداري هاي اصلاحی ژنومی بهترین بهره صحت برآوردهاي ارزش

یابی کل ژنوم بـر    هاي موجود انجام شود. از آنجا که توالیاز داده

بر است و از سـوي  تعداد بسیار زیادي از افراد بسیار سخت و هزینه

دیگر نیازمند بـه در اختیـار داشـتن ارزش ژنتیکـی افـراد اسـت، در   
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ســازي ابــزاري ارزشــمند بــراي ارزیــابی و     عــات شــبیهمطالنتیجــه 

انتخاب ژنومی بـا هزینـه اي    هاي پیشنهادي در سنجش اعتبار روش

بینی تغییرات پارامترهاي ژنتیکی  باشد که امکان پیش خیلی کم می

لذا پژوهش حاضر با هدف بررسـی   آورد.  نیز فراهم می در آینده را

خ شـیوع بیمـاري) و   هاي فنـوتیپی جمعیـت مرجـع (نـر    نقش نسبت

QTL سطوح متفاوت معماري هاي مختلف ژنوم (تعداد متفاوت ،

اي دودویـی   صفات آسـتانه    صحت ژنومی) بر پذیري و LD وراثت

ــتفاده از روش ــا اس ــینی (  ب ــادگیري ماش ــاي ی ــادفی و   ه ــل تص جنگ

سـازي شـده انجـام   هاي شبیه    در داده اي A و بیز آستانه بوستینگ)

 شده است.

 

 هامواد و روش  

 شبیه سازي جمعیت

، SchenkelوQMSim)Sargolzaeiبا استفاده از نرم افـزار   

مورگان  1کروموزوم هر یک به طول  30) ژنومی متشکل از 2009

سازي نشانگر شبیه    1800سازي شدند. به ازاي هر کروموزوم شبیه   

سـازي      شـبیه  K54هـاي   نشانگر بـراي تراشـه    54000شد. در نتیجه 

 2000پایین، یک جمعیـت پایـه   LDلید جمعیتی با شدند. براي تو

 LDسازي شد. براي تولید جمعیتـی بـا   نسل شبیه    1200راسی طی 

سـازي   نسـل شـبیه    1000راسی طی  2000بالا، یک جمعیت پایه با 

شــد. ســپس تعــداد افــراد جمعیــت از طریــق ایجــاد یــک گلوگــاه   
عـدي،   کاهش یافت. در گـام ب  1100راس در نسل  200به  ژنتیکی1

) 1200نسل دیگر تلاقی یافتند (تا نسـل    90افراد این جمعیت براي 

 راس) برسند. 2000تا به تعداد اولیه خود (

راس) آخـرین    2000براي ایجاد جمعیت مرجع و تایید، همه افراد (

نسل جمعیت پایه براي تولید مثل در جمعیت حاضر مـورد اسـتفاده   

 195و اندازه مؤثر جمعیـت   راس نر  50قرار گرفتند که در این بین 

نسـل    10در نظر گرفته شد. نوع سیستم تلاقی تصادفی بود و بـراي   

1Bottleneck 

). در طراحی جمعیـت نهـایی،   1210دیگر جمعیت تکثیر شد (نسل 

 2000) بـه عنـوان جمعیـت تاییـد (   1210افراد آخرین نسـل (نسـل   

، امـا فاقـد اطلاعـات    داشـته  ژنـوتیپی  افراد اطلاعـات  ینکه اراس) 

نسل ما قبـل جمعیـت تاییـد (نسـل    5بودند. هم چنین افراد فنوتیپی 

کـه   راس)  10000) در گروه جمعیت هـاي مرجـع (   1209تا  1205

 یهـاي اصـلاح   داشـته و هـم ارزش    ژنوتیپی افراد هم اطلاعات ینا

باشد طبقه بنـدي شـدند. شـانس تلاقـی در    یم مشخص آنها یژنوم

نـد بـراي هـر   ي حیوانات برابر (در هـر دو جـنس) و یـک فرز    همه

زایش در نظر گرفته شد. درصد جایگزینی براي نر و ماده به ترتیب 

درصد در نظر گرفته شد. انتخاب حیوانات برتر براي نسل  20و  50

بعد براساس ارزش اصلاحی بالا صورت گرفت. دو سطح مختلـف  

QTL )150  سازي شد کـه بـه صـورت تصـادفی در   ) شبیه   600و

دند. نـــرخ جهـــش بـــراي نشـــانگرها و شــهــا توزیــع    طـــول کرومـــوزم

QTL -5   فـرض شـد (    5/2×10هـا در هـر جایگـاه و در هـر نسـل

Solberg ،2018و همکاران( . 

هـاي    از دیـدگاه آمـاري توزیـع احتمـال   QTLبا توجه به این کـه   

ها داراي اثـر عمـده و   ژناقتصادي توسط شمار اندکی مهم صفات 

بـه توزیـع   ن فرضـیه   ها کوچک اثر هستند و ای ـ درصد بالایی از ژن

Hayes   ) گاما نزدیک تـر اسـت Goddard در نتیجـه   )2001، و .

QTL ها، گاما فرض شد. هـم چنـین فراوانـی آللـی   توزیع احتمال

در نظـر گرفتـه شـد. در هـر نسـل و هـــر    5/0اولیـه بـراي نشـانگرها   

توجیـه شـد. دو    ی توسـط   QTLجایگاه کل میزان واریانس افزایش

) براي هر جمعیت شـبیه   25/0و  05/0پذیري ( سطح مختلف وراثت

سـازي شـده و   شده در نظر گرفته شد. خلاصه جمعیت شبیه     سازي 

 نشان داده شده است. 1پارامترهاي به کار رفته درجدول 
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 سازي یند شبیهآ: پارامترهاي فر1جدول 
 پایین پیوستگیعدم تعادل  بالا عدم تعادل پیوستگی  ساختار جمعیت 

    جمعیت اولیه 
1000)2000( 1000)2000(  فاز اول تعداد نسل (تعداد افراد)  

 خیر بله  گلوگاه

1100)200(  فاز دوم تعداد نسل (تعداد افراد)  )2000(1100  
1200)2000(  فاز سوم تعداد نسل (تعداد افراد)  )2000(1200  

 2000  تعداد حیوانات در نسل آخر 
   جمعیت اخیر 

 50  تعداد نرهاي در نسل اخیر 
 1950  ها در نسل اخیر  تعداد ماده

 10  1200تعداد تکثیري جمعیت اخیر بعد از نسل 
 فرد) 10000( 1209تا  1205افراد نسل   جمعیت مرجع
 فرد) 2000(  1210افراد نسل   جمعیت تایید

 1  تعداد نتایج به ازاي هر زایش 
5/0  احتمال نر بودن نتاج   

 تصادفی  آمیزش  انتخاب و طرح 
%50  نرخ جایگزینی براي نرها   
%20  ها نرخ جایگزینی براي ماده  

 سن بالا/ ارزش اصلاحی برآوردي  معیار حذف
   ژنوم 

 30  تعداد کروموزوم 
 1  طول هر کروموزوم (مورگان) 

20یا  5  به ازاي هر کروموزوم  QTLتعداد   
)4/0گاما (  QTLهاي اثر آلل  

 1800 تعداد نشانگر به ازاي هر کروموزوم 
5/2 × 10-5  ها QTLنرخ جهش در نشانگر و   

25/0و  05/0  پذیري وراثت  

 
 عدم تعادل پیوستگی   

سازي شده با استفاده از هاي مختلف شبیه  براي جمعیت LDسطح 
ي جفـــت ) بـین همـه   𝑟2ي تـوان دوم ضـریب همبســـتگی (   محاسـبه 

ــابی    ــورد ارزی ــانگرهاي م ــت نش ــرار گرف ــرم  .ق ــزار ن  PLINKاف
)Purcell  ،ــاران ــرآورد    )2007و همک ــراي ب ــت    LDب ــین جف ب

نشانگرهاي مختلف در ژنوم همه حیوانات موجود در آخرین نسـل   
 مورد استفاده قرار گرفت.
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 ایجاد نسبت هاي مختلف فنوتیپ دودویی   
 - 25/0صـفت  جمعیت (جمعیت اول: وراثت پذیري  4در مجموع 

؛ جمعیت دوم: وراثت پـذیري   سطح پایین QTL 600- LDتعداد 
؛ جمعیت سوم: LDسطح پایین  -QTL 150تعداد  - 25/0صفت 

؛ سطح پایین QTL 150- LDتعداد  - 05/0وراثت پذیري صفت 
 -QTL 150تعـداد   - 05/0جمعیت چهارم: وراثت پذیري صفت 

د. بـراي ایجـاد   ) در تحقیق حاضر شـبیه سـازي ش ـ  LDسطح بالاي 
اي دودویـی تغییراتـی در فایـل   هاي مختلف فنوتیـپ آسـتانه    نسبت

ایجاد شد. بدین صورت کـه فنوتیـپ پیوسـته    QMSimخروجی 
ترین مرتب شد و با توجه به شیوع بیماري   ترین به کم افراد از بیش

اي تبدیل شد. به طوري  مورد نظر، فنوتیپ پیوسته به فنوتیپ آستانه
درصد حیوانات جمعیـت مرجـع کـه کـم      5ول: ابتدا در گروه ا که

درصـد    95ترین میانگین فنوتیپی را داشتند کـد یـک (یـا بیمـار) و    
حیوانات دیگر کد صفر (یا سالم) در نظر گرفتـه شـدند. در گـروه   

درصـد    90درصد افـراد جمعیـت مرجـع را افـراد بیمـار و    10دوم: 
هـاي دیگـر بـا    گروه دیگر را افراد سالم تشکیل دادند. این روند در

درصـد    50درصدي افراد بیمار تا زمانی ادامه یافـت کـه    5افزایش 
درصـد حیوانـات    50حیوانات جمعیت مرجع بیمـار (کـد صـفر) و   

گـروه متفـاوت    10دیگر سالم (کد یک) ادامه پیدا کرد. در نتیجـه   
نسبت فنوتیپی براي جمعیت مرجع در نظـر گرفتـه شـد. هـم چنـین   

حذف  03/0) کمتر از MAFوانی آللی کمیاب (نشانگرهاي با فرا
تکرار از هـر جمعیـت در نظـر گرفتـه    10شدند. براي ارزیابی مدل 

 شد. 
 

 روش آماري   
) و یـک روش   Aدر این تحقیق از یک روش بیزي (بیز آستانه اي 

یادگیري ماشینی (جنگل تصـادفی) بـراي ارزیـابی صـحت ژنـومی   
بـه    اي A کلی بیز آستانهمدل هاي مورد مطالعه استفاده شد. جمعیت

باشد. صورت زیر می
 λ = µ1 + Xb + e 

 μباشـد.   مـی    yبـراي متغیـر    n×1بردار ستونی با ابعاد  λجا  در این
با درایـه هـاي یـک     n×1با ابعاد بردار ستونی 𝟏میانگین جمعیت، 

 pهاي ضرایب رگرسیونی اثـرات   برداري براي برآورد 𝐛باشد.  می
N (0, σjنرمال (نشانگر با فرض توزیع 

) و واریـانس متفـاوت و   (2
σjباشد.  مستقل براي هر نشانگر می

به صورت واریانس ناشـناخته   2
در ارتباط با نشانگرها مفروض شده است و داراي توزیع کاي مربع 

σjدار معکـوس ( مقیـاس   
2~ υjs2

jχ-1
υj   بـا (υj = 4 وs2

j = 

ده اثـرات   برگیرن در n×pبه ابعاد Xعناصر ماتریس  بود. 0.002
) بـا فـرض   eهـا ( مانـده      بـاقی  Aاي باشد. در بیز آسـتانه    افزایشی می

میانگین صفر و واریانس یک در نظـر گرفتـه شـدند. ایـن روش از   
از طریـق    اي Aطریق نمونه گیري گیبس انجام گرفت. بیـز آسـتانه   

 مورد آنالیز قرار گرفت. در نرم افزار Rي BGLR بسته
گیري اسـت کـه    پارامتري باز نمونهجنگل تصادفی یک روش غیر 

تـري دربـاره توزیـع    هاي بیزي نیازمند فرضـیات کـم    خلاف روش
ــا دارد (Goldstein داده ــاران،  ه ــوریتم   2010و همک ــن الگ ). ای

و کنـد    ایجاد می هاي بوت استرپ2 درختان تصمیم زیادي در نمونه
محاسـبه   هـاي نهـایی را   بینـی    پـیش    هـر درخـت،  میـانگین    از طریق

اســتراتژي    بــه طــورکلی جنگــل تصــادفی از طریــق   . نــدک مــی
بــا بینـــی را کـــاهش و   ) خطـــاي پـــیشBreiman ،2001(بگینـــگ3
ایجـاد   جهـت متغییر تصـادفی    ، گزینشانتخاب ویژگی4 استفاده از

پارامترهـاي کلیـدي بـراي مـدل جنگـل    .کنـد  ایجاد میدرخت هر 
ــی    ــاي پیشــگو م ــداد متغیره ــان و تع ــداد درخت ــندتصــادفی، تع  باش

Breiman) ،2001.(    سه پارامتر مهمی که در جنگـل تصـادفی در
mtry   تعـداد   مورد کلاسه بندي بایستی تنظیم شود عبارت انـد از ،

SNP گیـري   برداري شده در هـر بـار نمونـه    هایی نمونه یا کواریت
ntree ،یا تعداد بـوت اسـترپ و یـا تعـداد درختـانی کـه   تصادفی

بـراي   خـاب بهتـرین   SNPو معیـاري بـراي انت    بایستی رشـد کننـد   
node .(تعداد گره) یا وزن دهـی اسـت    تقسیم شدن هر گره است

 ي تعداد مشاهدات در هر خوشه درخت مـی باشـد.    که نشان دهنده
مدل کلی جنگل تصادفی به صورت زیر است.

γ= µ + � 𝑐𝑡ℎ𝑡(𝒚;  𝑿)𝑇
𝑡=1

هـاي هـر    بینیطریق میانگین پیش   از  γبراي هر مشاهده در این جا 

2Bootstrap 

3Bagging 

4Feature Selection 
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 n×1بـردار      yمیـانگین جمعیـت و    µشـود.  درخت محاسبه مـی   
بردار   xiکه در این جا   xi{=Xبراي مشاهدات فنوتیپی گسسته، {

p×1    ژنوتیپ هر حیوان بـرايp     نشـانگر کـهT    درخـت تصـمیم
;ℎ𝑡(𝒚)ساخته شده است. هر درخت   𝑿))  ونـه تصـادفی   یـک نم

نمونه می باشد و هر گـره یـک نمونـه کـوچکی    nبا جایگزینی از 
 فـاکتور انقباضـی میـانگین درختـان اسـت.   ct و SNPتصادفی از 

گیـري نیسـتند بـه عنـوان خـارج از    سایر حیواناتی که جز این نمونه
مجموعـــه شــناخته شـــده و در اعتبــار ســنجی هـــر درخــت گــزینش   

بهینه و ایـده آل پارامترهـا جنگـل   در این تحقیق ترکیب شوند.  می
بـه    k54تصادفی (از طریـق خطـاي خـارج از کیسـه) بـراي تراشـه   

هـاي    دادهبـود.  =5nodeو  =10000mtry= ،5000ntreeترتیـب   
ــته    ــق بس ــومی از طری و  RanFoG)González-Recioي ژن

Forni ،2011 و نرم افزار (R    مورد آنالیز قرار گرفتند. همبسـتگی
هـاي    ي روش صلاحی ژنومی واقعی و برآورد شدههاي ا بین ارزش

در جمعیت تایید) به عنوان معیار ارزیـابی  و جنگل تصادفی ( Aبیز 
 صحت مورد استفاده قرار گرفت. 

 
 نتایج و بحث   

 اثر شیوع بیماري بر صحت ژنومی
و  هـاي بیـز آسـتانه اي   Aمیـانگین صـحت ژنـومی روش    2جدول 

ف شـــیوع بیمـــاري در  جنگـــل تصـــادفی را بـــراي نســـبت هـــاي مختلـــ
سـازي شـده را نشـان   هاي شـبیه    هریک از جمعیتجمعیت مرجع و 

ها با افزایش شیوع بیمـاري   ي جمعیت دهد. به طور کلی در همه می
درصـد صـحت ژنـومی رونـدي صـعودي    20در جمعیت مرجع تا 

درصـد،    50داشت و بعداز آن با افزایش درصد شـیوع بیمـاري تـا   
 اي Aي جمعیت یک و بیز آسـتانه   صحت ژنومی کاهش یافت. برا

درصـد، صـحت ژنـومی افزایشـی    20با افزایش شـیوع بیمـاري تـا   
درصدي داشت. این میزان افزایش در صحت براي جمعیت  13/49

درصد بود. همچنین در این جمعیت  92/68یک و جنگل تصادفی 
 45تـا   10هنگـامی کـه    Aعملکرد جنگل تصـادفی نسـبت بـه بیـز   

در جمعیت مرجع وجود داشت بهتر بود. براي درصد شیوع بیماري 
عملکـرد بهتـري نسـبت بـه جنگـل    ها همـواره بیـز   A سایر جمعیت

تـرین میـزان صـحت ژنـومی بـراي شـیوع   تصادفی نشان داد. بـیش   
درصد در جمعیت اول با اسـتفاده از جنگـل تصـادفی و    20بیماري 

درصـد در   50ترین میزان صحت ژنومی بـراي شـیوع بیمـاري   کم   
عیت سوم با استفاده از جنگـل تصـادفی بـود. بـه طـور کلـی در   جم

ترین میزان صحت ژنومی براي درصـد هـاي     ها کم تمامی جمعیت
) شیوع بیماري مشاهده شـد. بـا   50و  45درصد) و بالاي ( 5پایین (

این حال نتایج نشان داد که اثر منفی درصد بالاي شیوع بیماري بـر   
 شیوع بیماري است. صحت ژنومی بیشتر از درصد پایین

González-Recio Forni یک جمعیـت ژنـومی بـا    ) 2011( و
 50بیمـاري  حیوان براي یک صفت گسسته دودویی با شیوع 2500

هـا نشـان    نتـایج آن . سـازي کـرد      جمعیت مرجع را شبیه دردرصد
بـه   اي Aجنگل تصادفی و بیز آسـتانه    که صحت ژنومی برايداد

ــب  ــود 26/0و  36/0ترتیـ ــاران ( .Ogutuبـ ــک ) 2011و همکـ یـ
ــاري    ــرخ شــیوع بیم ــا ن ــومی ب ــت ژن ــک    50جمعی ــراي ی درصــد ب

شبیه سازي کرد. نتایج آنها نشان داد که صحت ژنومی  K10تراشه
و همکـــاران بـــود. همچنـــینNaderi 483/0روش جنگـــل تصـــادفی 

هاي مختلـف ژنـومی را بـراي صـفات گسسـته بـا    ) جمعیت2016(
جمعیـت مرجـع شـبیه سـازي   هاي مختلف شیوع بیمـاري در    نسبت

کردند. آن ها گزارش کردند که صحت ژنومی بـا افـزایش نسـبت   
درصد افزایش یافته و پس از  20شیوع بیماري در جمعیت مرجع تا 

هاي کم تراکم  آن روندي ثابت به خود دارد. هم چنین براي تراشه
GBLUP بیشـتر از جنگـل تصـادفی بـود. بانـه و    همواره عملکرد

) ارزیابی ژنـومی را بـا اسـتفاده از توزیـع پروبیـت   1396همکاران (
راسـی بـا    1000براي شـیوع صـفت آسـتانه اي در جمعیـت مرجـع   

هاي بیزي انجام دادند و نشان داد که تفاوت معنـی    استفاده از روش
و  هاي بیزي مشاهده نشـده اسـت.    Wang داري بین صحت روش

صـد در   در 30) یک جمعیت ژنومی با نرخ شـیوع   2013همکاران (
سازي کرد و نشان داد کـه صـحت ژنـومی   جمعیت مرجع  را شبیه   

A بود که نسـبت بـه جمعیـت مشـابه آن در    263/0حدود  براي بیز
تحقیق حاضر صـحت بـه مراتـب کمتـري بـود کـه دلیـل ایـن امـر   

تواند به خاطر تعداد بسیار پایین افراد جمعیت مرجع عنوان کرد.  می
Technow Melchinger یک جمعیت ژنومی براي ) 2013( و
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شـبیه   با استفاده از توزیع پروبیت در شیوع صـفت آسـتانه اي   گندم 
 Bسازي کردند.   نتایج آن ها نشان داد که صحت ژنومی براي بیز  

) بیشــتر بــود. صــادقی و   505/0( GBLUP) نســبت بــه   511/0(
هاي مختلف ژنومی را بـراي نـرخ شـیوع    )جمعیت1396همکاران (

اي شـبیه   در جمعیت مرجع براي صـفات آسـتانه   درصد بیماري  50
سازي کردند. نتایج آن ها نشان داد که به طـور کلـی عملکـرد بیـز    

نسبت به روش جنگل تصادفی بهتر بود. با توجه بـه ایـن    Aلاسو و 
که همیشه فنوتیپ بیانگر ژنوتیپ و توانایی حیوان در بـروز صـفت   

بیه سازي فنوتیپ مورد نظر نیست، برخلاف داده هاي واقعی، در ش
اي صفت از طریق فنوتیپ پیوسته حیـوان بـرآورد و تخمـین    آستانه

زده می شود. بنابراین اگر درصد بالا و پایینی از حیوانات جمعیـت   
مرجع آستانه ي بیمار داشته باشند در نتیجه برخـی حیوانـات داراي   

ه شایستگی ژنوتیپی بالا و پایین به اشتباه از روي فنوتیپشان در گـرو 
هاي بیمار و یا سالم قرار گرفته و این برآورد اشتباه باعـث تخمـین   
اشتباه در صحت ژنومی افـراد تاییـد و کـاهش صـحت پـیش بینـی   

 ژنومی را به همراه خواهد داشت.
 هاي و جنگل تصادفی در هر یک از جمعیت Aاي  هاي بیز آستانه بینی ژنومی روش : میانگین (انحراف معیار) صحت پیش2جدول 

 هاي مختلف شوع بیماري در جمعیت مرجع سازي شده با توجه به نسبت شبیه
 جنگل تصادفی Aبیز آستانه اي  

 بیمار درصد شیوع
 در جمعیت مرجع

 4جمعیت 3جمعیت 2جمعیت 1جمعیت  4جمعیت 3جمعیت 2جمعیت 1جمعیت 

5 
346/0 

)09/0( 
379/0 

)07/0( 
244/0 

)08/0( 
260/0 

)10/0( 
 

341/0 
)06/0( 

263/0 
)03/0( 

184/0 
)06/0( 

219/0 
)03/0( 

10 
422/0 

)08/0( 
444/0 

)08/0( 
318/0 

)09/0( 
352/0 

)08/0( 
 

458/0 
)04/0( 

356/0 
)07/0( 

227/0 
)07/0( 

283/0 
)02/0( 

15 
463/0 

)10/0( 
481/0 

)08/0( 
362/0 

)10/0( 
402/0 

)08/0( 
 

535/0 
)04/0( 

454/0 
)02/0( 

315/0 
)04/0( 

381/0 
)01/0( 

20 
516/0 

)08/0( 
532/0 

)09/0( 
414/0 

)10/0( 
465/0 

)08/0( 
 

576/0 
)03/0( 

473/0 
)03/0( 

332/0 
)03/0( 

421/0 
)04/0( 

25 
473/0 

)09/0( 
528/0 

)10/0( 
424/0 

)08/0( 
466/0 

)09/0( 
 

542/0 
)05/0( 

458/0 
)01/0( 

326/0 
)05/0( 

398/0 
)02/0( 

30 
451/0 

)11/0( 
514/0 

)10/0( 
407/0 

)07/0( 
442/0 

)09/0( 
 

501/0 
)04/0( 

425/0 
)02/0( 

294/0 
)06/0( 

341/0 
)01/0( 

35 
411/0 

)07/0( 
476/0 

)08/0( 
358/0 

)09/0( 
392/0 

)09/0( 
 

460/0 
)03/0( 

391/0 
)07/0( 

262/0 
)03/0( 

298/0 
)02/0( 

40 
361/0 

)08/0( 
431/0 

)08/0( 
309/0 

)09/0( 
337/0 

)08/0( 
 

395/0 
)04/0( 

332/0 
)06/0( 

226/0 
)02/0( 

251/0 
)02/0( 

45 
313/0 

)09/0( 
378/0 

)08/0( 
238/0 

)09/0( 
262/0 

)11/0( 
 

321/0 
)06/0( 

270/0 
)03/0( 

181/0 
)05/0( 

198/0 
)04/0( 

50 
254/0 

)10/0( 
331/0 

)09/0( 
183/0 

)07/0( 
201/0 

)08/0( 
 

238/0 
)05/0( 

203/0 
)04/0( 

149/0 
)05/0( 

165/0 
)03/0( 

؛ جمعیت سوم: وراثت پـذیري   LDسطح پایین  -QTL 150تعداد  - 25/0؛ جمعیت دوم: وراثت پذیري صفت LDسطح پایین  -QTL 600تعداد  - 25/0جمعیت اول: وراثت پذیري صفت 
 LDسطح بالاي  -QTL 150تعداد  - 05/0؛ جمعیت چهارم: وراثت پذیري صفت LDسطح پایین  -QTL 150تعداد  - 05/0صفت 
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 هاي مختلف  بر صحت ژنومی جمعیت QTLر تعداد اث
 با شیوع متفاوت بیماري
ــر تعــداد    ــابی اث ــراي ارزی ــر  QTLب ــومیب  1، جمعیــت صــحت ژن

)150QTL 600( 2) و QTL2(جـدول    هـم مقایسـه شـدند    ) با .(
و جنگـــل  Aبـــر صـــحت ژنـــومی بیـــز  QTLاثـــر تغییـــرات  1شــکل 

میـزان صـحت   تـرین   تـرین و کـم    دهـد. بـیش    تصادفی را نشان می
 50با شـیوع    2درصد و جمعیت  20با شیوع  1ژنومی براي جمعیت 

بینـی ژنـومی    درصد با استفاده از جنگل تصادفی بود. صحت پـیش   
در تمامی سطوح شـیوع بیمـاري بـا    Aاي  ناشی از روش بیز آستانه

QTL افزایش تعدادQTL  هـا   کاهش یافت. زیرا با افزایش تعـداد
و بـه نـوعی    یکـی کـل کـاهش یافتـه   در ارزش ژنت QTLسهم هـر   

کـاهش خواهـد   ایـن اثـرات کوچـک    بینی  قدرت مدل ها در پیش
ــت.  ــین   یاف ــم چن ــهه ــن ب ــاطر ای ــه روش خ ــزي    ک ــی  Aبی از برخ

و مفروضـات آن بـا   برنـد   خصوصیات نظیر انتخاب متغیر سـود مـی   
، در نتیجه در تعداد اندك QTLکم سازگارتر است  QTLتعداد 

 2009و همکاران   Habier. کردعمل  هتربAاي  روش بیز آستانه
یابد بـه تعـداد    افزایش می QTLگزارش کردند هنگامی که تعداد 

هـا احتیـاج    QTLبیشتري نشانگر جهت به دام انداختن اثرات همه 
توانـــد منجـــر بـــه  مــی QTLخواهـــد بـــود. در نتیجـــه افـــزایش تعـــداد 

 افزایش صحت ژنومی شود هنگامی که به طور مـوازي بـا افـزایش   
QTL ها، تعـداد نشـانگرها نیـز افـزایش یابـد. هـم چنـین در    تعداد

گیري از جمله جنگل تصادفی، افـزایش تعـداد    هاي باز نمونه روش
QTL هاي با تراکم بالا، منجر بـه تولیـد عـدم پیوسـتگی    در تراشه

 ي صـفت،   هـاي کنتـرل کننـده   QTLقوي بین برخی نشـانگرها بـا   
و افـزایش شـانس   هـا   QTL   بـا  نشـانگرها فاصـله   تر شـدن   نزدیک

گیري شـده، در نتیجـه افـزایش صـحت ژنـومی را بـه همـراه    نمونه
Naderi) که این اثر مثبـت در   2016و همکاران،  خواهد داشت،(

مورد روش جنگل تصـادفی در نتـایج تحقیـق حاضـر صـادق بـود.   
A   بطور کلی نوسانات روش جنگل تصـادفی نسـبت بـه روش بیـز 

QTL شتر بود. با افزایش درصد شیوع بیمـاري   بی نسبت به تغییرات
تـري بـه تغییـرات   نوسانات کـم   درصد، صحت ژنومی بیز A 20تا 

QTL    نشان داد و بعداز آن این میزان نوسـانات بـه طـور صـعودي

افزایش یافت. نتایج نشان داد که اثر افزایش و کاهش بیش از حـد  
QTL بـه   تـري نسـبت    بازخورد منفی شیوع بیماري براي تعداد کم

QTL دارد. این درحالی بود کـه، بـا افـزایش درصـد    تعداد بالاي
درصد، صحت ژنومی جنگـل تصـادفی نوسـان    20شیوع بیماري تا 

ــیش ــرات QTL ب ــه تغیی ــري ب ــزان    ت ــن می نشــان داد و بعــداز آن ای
تر شد. در نتیجه براي مقادیر بهینه شیوع بیماري، اثر مثبت  نوسانکم

QTL روش جنگل تصادفی نسبت به بر صحت ژنومی  تعداد زیاد
QTL بیشتر بود.  تعداد کم 

QTL بر صحت ژنومی نشـان داد کـه    تحقیقات در زمینه اثر تعداد
قـرار   روش هـاي آمـاري بـه شـدت متـاثر از تعـداد   QTLصحت 

سـازي   ) بـا شـبیه   2015و همکاران(Shiraliگیرد در این میان  می
تیجه رسیدند هاي مختلف به این ن در جمعیتQTLتعداد مختلف 

صحت هاي بـالایی را در   هاي بیزي نسبت به GBLUP که روش
QTL بـود از خـود نشـان دادنـد    حالتی که تعداد کمZhang . و

) بیان کردند که صحت ژنومی به آرامی با افزایش 2011همکاران (
QTL تعداد GorganiFirozjah   و افزایش می یابد. هم چنـین

به  400از   ا افزایش تعداد QTL) نشان دادند که ب2014همکاران (
افزایش می یابـد. بانـه    3/43به  7/42میانگین صحت ژنومی از  600

در صحت  یرمنظمیو غ داریر معنی   نوسانات غ) 1396و همکاران (
مشاهده کردند.  مختلف QTL تعداد اي براي بیز آستانههاي  روش

Naderi ) 2016و همکارانQTL به بررسی اثر سطوح مختلف ( 
هـــاي مختلـــف بیمـــار در جمعیـــت مرجـــع  ر صـــحت ژنـــومی گـــروهبــ

پرداخت و نشان دادند کـه در سـطوح مختلـف شـیوع بیمـاري، بـا   
QTL ــداد ــزایش تعـ ــزایش   افـ ــادفی افـ ــل تصـ ــرد جنگـ عملکـ

بـه بررسـی تـاثیر    )Forni)2011و یابد. González-Recio می
QTL درصـد جمعیـت    50بر صحت ژنومی بـا نـرخ شـیوع    تعداد
هاي کم تـراکم پرداختنـد و بـر خـلاف نتـایج ایـن    شهمرجع در ترا

و جنگـل تصـادفی بـا    اي Aتحقیق نشان داد که صحت بیز آسـتانه   
QTL صادقی و یابد.  به ترتیب افزایش و کاهش می افزایش تعداد

بـر صـحت ژنـومی     QTL) به بررسـی اثـر تعـداد    1396همکاران (
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سـتفاده از   درصـد) بـا ا    50اي دودویی (با نرخ شـیوع    صفات آستانه
هاي بیزي و یادگیري ماشین پرداختند. مطابق با نتایج تحقیـق    روش

هـاي جنگـل تصـادفی بـه   حاضر نتایج نشان داد که نوسـانات روش   

هـاي بیـزي بیشـتر بـود. هـم چنـین    نسبت به روش QTLتغییرات 
نسبت بـه تعـداد کـم    QTLافزایش تعداد نشانگرها همراه با تعداد 

QTL ژنومی در روش جنگل تصادفی شـد.     منجر به بهبود صحت
 

 
 و جنگل تصادفی  A) بر صحت ژنومی روش هاي بیز آستانه اي 600به  150(از QTL: اثر افزایش تعداد 1شکل 

 براي نسبت هاي مختلف شیوع بیماري در جمعیت مرجع

 هاي مختلف  پذیري بر صحت ژنومی جمعیت اثر وراثت
 با شیوع متفاوت بیماري

 2پذیري بر صحت ژنومی جمعیت  ثر وراثتبراي بررسی ا

)25/0=h2 05/0( 3) و=h2 مورد ارزیابی قرار گرفت. همچنین (

هاي بیز  اثر افزایش وراثت پذیري بر صحت ژنومی روش 2شکل 

هاي مختلف شیوع  و جنگل تصادفی براي نسبت Aاي  آستانه

ترین میزان بیماري در جمعیت مرجع را نشان می دهد. بیش   

) و 3می براي جمعیت با وراثت پذیري پایین (جمعیت صحت ژنو

هنگامی بود که به  اي A ) در روش بیز آستانه2بالا (جمعیت 

ترین درصد افراد جمعیت مرجع بیمار باشند. کم    20و  25ترتیب 

در روش جنگل تصادفی  3میزان صحت ژنومی براي جمعیت 

بیمار درصد افراد جمعیت مرجع  50هنگامی بود که به ترتیب 

و  Aباشند. صحت پیش بینی ژنومی ناشی از روش بیز آستانه اي 

جنگل تصادفی در تمامی سطوح شیوع بیماري با افزایش وراثت 

پذیري افزایش یافت. با این حال این میزان افزایش براي بیز 

هنگامی که میزان شیوع بیماري حالت بهینه داشت  اي A آستانه

ایین و بالاي شیوع بیماري کم تر شیوع) نسبت به مقادیر پ 25/0(

هاي رایج انتخاب، روند بهبود صفات با  در روشبود. 

گیرد، به دلیل این که  پذیري پایین به آرامی صورت می وراثت

پذیري صفت  ها به میزان زیادي به وراثت صحت در این روش

بستگی دارد. در حالی که در انتخاب ژنومی خصوصا در حالت 

نشانگرها، صحت براي صفات با توارث پایین اثر هاي بالاي  تراکم
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، پذیري بالا دارد (Muir تري نسبت به صفات با وراثت  مثبت

) در نتیجه سود حاصل از تراکم بالاي نشانگرها (در حالت 2007

پذیري پایین بالا بوده و  بهینه شیوع بیماري) بر صفات با توارت

د که براي این در حالی بواختلاف صحت کاهش یافته است. 

ترین جنگل تصادفی این وضعیت به طور معکوسی رخ داد و بیش   

درصد  20پذیري در شیوع  افزایش صحت به خاطر افزایش وراثت

دهد که اثر بهینه شیوع بیماري در صفات  رخ داد. این امر نشان می

پذیري پایین اثر  با وراثت پذیري بالا نسبت به صفات با وراثت

نومی روش جنگل تصادفی دارد. به طور تري بر صحت ژ  مثبت

پذیري را  کلی دلیل افزایش صحت ژنومی با افزایش وراثت

پذیري یعنی  بالا بودن وراثتتوان این گونه عنوان کرد که  می

بیشتر بودن نسبت واریانس ژنتیکی به واریانس فنوتیپی و به معناي 

در  هاي با بیان افزایشی در ایجاد پراکنش بیشتر بودن نقش ژن

شود.  تر تاثیرات نشانگرها میصفت است که باعث برآورد صحیح

پذیري صفت بیشتر باشد، فنوتیپ فرد به  در نتیجه هرچه وراثت

تر بوده و در نتیجه اثر نشانگرها و به ارزش ژنتیکی فرد نزدیک

تر پیش هاي اصلاحی ژنومی افراد به طور صحیح  دنبال آن ارزش

). هم چنین افزایش 2009، و Hayes شود (Goddard بینی می 

گیري برآورد اثرات نشانگرها به دلیل افزایش  واریانس نمونه

واریانس محیطی از مهم ترین دلایل کاهش صحت ژنومی در 

 صفات با توارت پذیري پایین می باشند.

پذیري صفت مورد نظر به عنوان اند که وراثتمطالعات نشان داده

تیکی صفت، می تواند بر صحت یک فاکتور مهم در معماري ژن

هاي  پذیري بالاتر، ارزشپیش بینی ژنومی اثرگذار باشد. در وراثت

اصلاحی افراد سهم بیشتري دربروز رکوردهاي فنوتیپ داشته و لذا 

در برآورد اثرات نشانگرها با استفاده از اطلاعات فنوتیپی صحت 

. )2001و همکاران،  Meuwissenبیشتري مشاهده خواهد شد (

Boدر مورد  )2017و همکاران ( نتایج این تحقیق مطابق با تئوري

هاي  بینی ارزشپذیري و صحت پیش    ارتباط مستقیم بین وراثت

در این تحقیق به طور کلی نوسانات روش  .بود اصلاحی ژنومی

پذیري بیش از جنگل تصادفی بود.  بیزي به تغییرات وراثت

اي با نرخ  مطالعات جهت بررسی صحت ژنومی صفات آستانه

ان داد که با افزایش درصد در جمعیت مرجع نش 50شیوع بیماري 

در  17/0)، روش بیزي (با افزایش 3/0به  1/0پذیري (از  وراثت

) از 15/0صحت) نسبت به روش جنگل تصادفی (با افزایش 

).  مطالعات اعلاء 1396نوسانات بیشتري برخوردار است (صادقی 

سازي نشان داد که با افزایش   هاي شبیه ) در جمعیت1395نوشهر (

روش بیزي صحت بالاتري نسبت به  5/0به  1/0 پذیري ازوراثت

هاي  بینی ژنومی براي مدلداشت و صحت پیش    GBLUPروش 

پذیري  ها به شدت به تغییرات وراثت بیزي نسبت به سایر روش

به بررسی  )2016و همکاران ( Naderiواکنش نشان داد. هم چنین 

) پذیري بر سطح زیر منحنی مشخصه عملکرد (AUROCاثر وراثت

این نتیجه  هاي GBLUP با روش و جنگل تصادفی پرداختند و

پذیري کم  رسیدند که نوسانات جنگل تصادفی به تغییرات وراثت

) به بررسی 1392است. بهمرام و همکاران (GBLUPتراز روش 

 یکیژنت یشرفتو پ یاصلاح هاي صحت ارزشاثر وراثت پذیري بر 

ی پرداخت. نتایج نشان داد و ژنوم یککلاس یابیصفات آستانه با ارز

صحت ارزش  تواند عاملی تاثیر گذار بر یم یريپذ وراثت یشافزاکه 

صحت  یرمقادو در صفات آستانه باشد،  یکیژنت یشرفتپ  و یاصلاح

و  05/0یري پذ صفات با وراثت يبرای ژنومی را اصلاح يها ارزش

گزارش کرد.  61/0 -27/0و  45/0-22/0اي از  به ترتیب در دامنه 3/0

مطلوب افزایش  اثر )2017و همکاران، Wang(در چندین مطالعه 

هاي اصلاحی ژنومی ناشی از  بینی ارزشپیش    پذیري بر صحت وراثت

هاي بیزي به اثبات رسیده است. این تاثیر مثبت و مطلوب  مدل

پذیري منجر به تغییرات بالاي ژنتیکی و در نتیجه کمک به  وراثت

 بینی بهتر اثرات نشانگري شد.پیش   
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 و جنگل تصادفی  Aاي  هاي بیز آستانه ) بر صحت ژنومی روش25/0به  05/0پذیري (از  : اثر افزایش وراثت2شکل 

 هاي مختلف شیوع بیماري در جمعیت مرجع براي نسبت
 هاي  اثر عدم تعادل پیوستگی بر صحت ژنومی جمعیت

 مختلف با شیوع متفاوت بیماري
 LD( 3هـاي   ، جمعیـت   صـحت ژنـومی  بـر   LDبراي ارزیـابی اثـر   

 LDنگینیـا م). 2(جـدول    ) باهم مقایسه شدندبالا LD( 4و پایین) 
ــرا ــتبـ ــاي ي جمعیـ ــله  4و  3 هـ ــانت 05/0در فاصـ ــه یمورسـ گان بـ

بـر صـحت    LDاثـر تغییـرات     3شکل  بود. 441/0و  235/0یبترت
و جنگـل تصـادفی را نشـــان    Aهـــاي بیـز   ژنـومی هـر یـک از روش   

تـرین میـزان صـحت ژنـومی ناشـی از دو   ترین و کـم    دهد. بیش می
درصـد    20ع بـا شـیو    3و جنگل تصادفی در جمعیـت    Aروش بیز 

درصد بیماري بـود. صـحت پـیش    50با شیوع  4بیماري و جمعیت 
و جنگـل تصـادفی در    Aاي بینی ژنومی ناشی از روش بیـز آسـتانه   

افزایش یافت و به طور  LDتمامی سطوح شیوع بیماري با افزایش 
بیشتراز  LDکلی نوسانات روش جنگل تصادفی نسبت به تغییرات 

هـا و  میـان   QTL سـطح بـالاي   LD بود. بـه دلیـل ایـن کـه    Aبیز 
دهد که نشانگرها با تـراکم بـالا سـهم بـالایی از    نشانگرها نشان می

،  دهنـــد (Goddardواریـــانس ژنتیکـــی را بـــه خـــود اختصـــاص مـــی
تراشه متراکم در تحقیق حاضر(با ) از یک طرف و استفاده از 2009

ت تابعی از فواصل بین جف هاي متراکمLD توجه به اینکه در تراشه
هـایی کـه در   بـراي   SNPترین مقادیر LD بوده و بیشSNPهاي 

فواصل خیلی نزدیک به هم قرار گرفته اند دیده می شود) از طرف 
گیري  شود روش جنگل تصادفی که مبتنی بر نمونه دیگر، باعث می

بالا را در کنـار هـم    LDمی باشد شانس قرار گرفتن نشانگرهاي با 
نجر به عملکرد مثبت جنگل تصادفی بیشتر کرده در نتیجه این امر م

بر صـحت ژنـومی دو روش جنگـل    ترین اثر مثبت LDشود. بیش   
درصد افراد در جمعیت مرجع  20هنگامی بود که  Aتصادفی و بیز 

آســـتانه بیمـــار داشــتند و بـــا افــزایش و کـــاهش ایــن نســـبت شــیوع،   
کاهش یافت. ایـن امـر نشـان     LDنوسانات این دو مدل به تغییرات

ي شیوع بیماري در جمعیـت مرجـع    که مقدار بهینه هنگامی دهد می
بـر صـحت ژنـومی بهتـر نمایـان    LDوجود داشته باشد اثـر مثبـت   

هـاي اصـلاحی   بینـی ارزش   شود. در ایـن تحقیـق صـحت پـیش    می
افـزایش   LDژنومی مدل جنگل تصـادفی هـم عـرض بـا افـزایش   

ان و همکـار  Naderiسـازي    یافت که ایـن مطـابق بـا نتـایج شـبیه   
 بود. )2016(

منبـع    QTLبـین نشـانگرو    LDبه عنوان یک اصـل کلـی، وجـود   
ــیشاي در صــحت اصــلی اطلاعــات اســت و نقــش عمــده    ــی  پ بین

ــا مــی    ارزش ــومی ایف ــد هــاي اصــلاحی ژن و همکــاران،  Sun(کنن
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2016( .Jonas ) وجود  )2017و همکارانLD    در بـین نشـانگرها
هاي اصـلاحی    بینی ارزش را عاملی تاثیرگذار در بهبود صحت پیش

 LDوجـود  )2004و همکـاران (  Keنینژنومی عنوان کردند. همچ
قوي بین نشانگرها مجاور در بررسی مطالعات ژنوم انسان را اساسی 

) گزارش 2014و همکاران (  GorganiFirozjahعنوان کردند.
و در نتیجـه   ي مـؤثر جمعیـت، معیـار   کردند کـه بـا افـزایش انـدازه   

LDیابد و ایـن کـاهش بـه نوبـه خـود کـاهش صـحت    کاهش می
نشـان   ) 2008کـاران ( و هم Calusژنومی را در پی خواهد داشت. 

هـاي اصـلاحی   صـحت بـرآورد ارزش   LDدادند کـه بـا افـزایش   

ها گزارش کردند کـه اگـر سـطح     ژنومی افزایش خواهد یافت. آن
درصـد    26درصـد بـه    10عدم تعـادل پیوسـتگی بـین نشـانگرها از   

به  68/0هاي اصلاحی ژنومی از  د ارزشافزایش یابد، صحت برآور
ــت.  82/0 ــد یاف ــزایش خواه ــاران (  Naderi اف ــ )2016و همک ه ب

بـر صـحت ژنـومی (سـطح زیـر منحنـی مشخصـه     LDبررسی اثر 
عملکرد) پرداختنـد و نشـان داد کـه بـراي سـطوح مختلـف شـیوع   

ــه تغییــرات  ــه LDبیمــاري، نوســانات جنگــل تصــادفی ب نســبت ب
GBLUP .بیشتر است 

 
 تصادفیو جنگل  Aاي  هاي بیز آستانه ) بر صحت ژنومی روش441/0 به 235/0(از  LD: اثر افزایش 3شکل 

 هاي مختلف شیوع بیماري در جمعیت مرجع براي نسبت 
 

نتیجه گیري   
نرخ شیوع فنوتیپ در جمعیت مرجع یکی از مهمترین فاکتورهـاي  

هاي بیـز    اي با استفاده از روش بر صحت ژنومی صفات آستانه مؤثر
بینی ژنومی هنگام   و جنگل تصادفی بود. صحت پیش اي A آستانه

شیوع بیماري در جمعیت مرجـع برقـرار     بهینه بیشینه خواهد بود که
اي ترین صحت ژنومی دو روش بیز آسـتانه    باشد. به طور کلی بیش

A    درصـد افـراد جمعیـت    20و جنگل تصـادفی هنگـامی بـود کـه
مرجع فنوتیپ بیمار را داشته باشند و با افزایش و کاهش نرخ بهینـه   

بر نـرخ   شیوع بیماري، صحت ژنومی به شدت کاهش یافت. علاوه
بـر صـحت    مـؤثر شیوع، نوع معماري ژنومی از فاکتور هاي مهم و 

ژنومی بود. در این راستا اثر بخشی وراثت پذیري نسبت بـه تعـداد   
QTL LD ــزان ــود. در مجمــوع    و می ــومی بیشــتر ب ــر صــحت ژن ب

به تغییرات معمـاري   Aنوسانات روش جنگل تصادفی نسبت به بیز 
بود. با وجود صحت ژنومی بالاتر ژنومی و نرخ شیوع بیماري بیشتر 

در معماري هاي مختلف، هنگـامی کـه صـفات بـا    اي A بیز آستانه
کنتـرل مـی شـوند    QTLوراثت پذیري بالا توسط تعـداد زیـادي   

 روش جنگل تصادفی بالاترین صحت ژنومی را به دست آورد. 
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