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 بر صحت و    ssGBLUPشده در ارزیابی  یپ ژنوت تعیین هایداممختلف اثر سطوح 

 سازی بیهش مطالعه  : یکپاسخ به انتخاب
 

 چکیده

  پذیری وراثت  همراه با سطوح مختلف خطای شجره و   ssGBLUPدر ارزیابی   یپ شدهتعیین ژنوت  های دامهدف پژوهش حاضر، بررسی اثر سطوح مختلف      

  صحت انتخاب و پاسخ به انتخاب در طی پنج نسل شبیه سازی شد. از  هاوزن شیرگیری برهمیانگین سازی بود. برای انجام تحقیق، صفت از طریق شبیه  صفت

 پذیری،وراثتره و  خطای شجدو عامل  یپ شده و  تعیین ژنوت  هایدامپنج سطح از  صفت مذکور برای مقایسه اثر سناریوهای مختلف استفاده شد. سناریوها شامل  

صحت    ،ssGBLUPدر ارزیابی    یپ شدهتعیین ژنوت  های دامبا افزایش درصد    شد.  استفادهسازی  برای انجام این شبیه  Rسطح بود. از نرم افزار    هرکدام با سه 

فاقد    هایدامسناریوی  میانگین صحت در    .پذیری اختلاف کمتری نشان دادتلف وراثتدر سطوح مخ  مقادیر عددی صحت انتخاب  لیو انتخاب افزایش یافت  

در  بود.  79/0 معادل ،یپ شدهتعیین ژنوت هایدامدرصد از  100سناریوی با برای  بود، و  5/0پذیری، مختلف خطای شجره و وراثت ، و سطوحاطلاعات ژنوتیپی

تعیین    هایدام. با افزایش درصد  داشت  ssGBLUPهای  ارتباط معکوسی با صحت ارزیابی  شجرهسطوح خطای  یپینگ،  اطلاعات ژنوتا  فاقد  یهادام  سناریوی

سخ به انتخاب نیز پ شده، میانگین پاتعیین ژنوتی  های دامبا افزایش درصد  .  کمتر شد  ssGBLUPهای  یپ شده، ارتباط خطای شجره با صحت ارزیابیژنوت

عات  دارای اطلا  هایداماثر معنی داری را نشان داد. با افزایش درصد    بودنداطلاعات ژنوتیپی    فاقد  هایدام  سناریویی که تمام  . خطای شجره درافزایش یافت

گزینه   ssGBLUP  توان گفتمی  ،ر توجه به نتایج حاصله از تحقیق حاضبا  زان پاسخ به انتخاب کمتر شد.  تصحیح شده و اثر آن بر میژنوتیپی، اثر خطای شجره

 است.  کوچک های دامیبسیار مناسبی برای تحلیل ژنتیکی جمعیت

 سازی شبیه، صحت انتخاب خطای شجره،  ، ای مرحله- ارزیابی تک: هاکلیدواژه

 

The effect of different levels of genotyped animals in ssGBLUP evaluation 

on accuracy and response to selection: A simulation study 
 

Abstract 
The objective of this study was to investigate single step genomic BLUP (ssGBLUP) evaluation in different scenarios with different 

numbers of genotyped animals, pedigree errors and heritability using simulated data for weening weight of lambs. Different 

scenarios were simulated based on heritability and pedigree error, each of them with three levels, and genotyped animals based on 

five levels. Accuracy and response to selection were studied to compare different scenarios. The R environment was used to perform 

the simulation steps. With the increase in the percentage of genotyped animals in the ssGBLUP evaluation, the accuracy of selection 

increased and at different levels of heritability selection accuracy showed less difference. The mean accuracy in the scenario of 

non-genotyped animals with different levels of pedigree error and heritability was 0.5, and for the scenario with 100% of genotyped 

animals it was equal to 0.79. In the scenario with non-genotyped animals, pedigree error levels had an inverse relationship with the 

accuracy of the ssGBLUP evaluations. By increasing the percentage of genotyped animals, the effect of pedigree error with the 

accuracy of ssGBLUP evaluations becomes less. Also, with the increasing number of genotyped animals, response to selection 

mean increased. Pedigree error showed a significant effect in a scenario with non-genotyped animals. When the number of 

genotyped animals added the effect of pedigree error was adjusted and its effect on the response to selection rate decreased. 

According to obtained results, ssGBLUP evaluation is a suitable choice for genetic analysis of small animal populations.  

Keywords: ssGBLUP, Pedigree error, Accuracy, Simulation 
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ها در ایجاد روابط ژنتیکی 1RFLPمانند   DNAهای  فرض نمودند که نشاانگر Beckmann&  Soller (1983) ،1980  اوایل دههدر      
 ژنوتیپ  تعیین( ساودمند خواهند بود. هزینه بایی QTL)2های صافات کمی  بسایار دقیق، و پیرو آن تعیین انسااب، و شاناساایی جایگاه

هایی احتمایً مانع از گساتر  اولیه اساتفاده از این تکنولوژی شاد. زمانی که اولین نساخه از پروژه ژنوم انساان ها برای چنین نشاانگردام
ترین اخبار آن زمان این بود که بیشااتر تنود در توالی ، یکی از هیجان(Anonymous, 2001)در دسااترق قرار گرفت  2001در سااال 
ترین کاربردیبه    SNPهای نشانگرنسبت داده شود. واقعیت این است که   (SNPs)3های تک نوکلئوتیدی  تواند به چندشاکلیژنومی می
های اهلی و آنها اکنون ابزاری مهم برای تعیین پتانساایل ژنتیکی دام  ،(Stonecking, 2001)اند تبدیل شااده DNAدر توالی    نشااانگر
(. دلیل دیگر این اسات Schork et al., 2000شاوند )فراوان هساتند، و در سارتاسار کل ژنوم یافت می  هاSNPباشاند، به این دلیل که  می

ها( تبدیل )برای مثال، در تمام آزمایشاگاه تکرارپذیر( و بسایار  نرخ خوانش بای ، نسابتاً ارزان، موثر )ترساادهبه رو    SNPکه ژنوتایپینگ 
 (. Lourenco et al., 2020شده است )

 

 پیشینه پژوهش

    Meuwissen et al., (2001)  اصاالاحی های دهندگان دام کمک کند تا به ارز  تواند به پرور  دریافتند که اطلاعات ژنومی می
موجود باشاد. توساعه از سارتاسار ژنوم   با ابعاد بزرگ( SNPchip)اساتفاده از  یک بررسای متراکم بسایار دقیق دسات یابند، در صاورتی که

معرفی شاد و به کل   et al., (1989)   Fernandoتوساط (BLUP)4بینی کننده نااریب خطی  با بهترین پیش  نشاانگرایده تلفیق اطلاعات  
توسااعه یافت، و آن ه که امروزه انتخاب Meuwissen et al., (2001) و   Lande et al., (1990)  ، Haley et al., (1998)  ژنوم توسااط

توضایح داده   et al.,  Meuwissen(2001)  های بیزین که توساطشاود پیشانهاد شاد. مدل( نامیده میGS)5ژنوم یا انتخاب ژنومیک  -کل
ها فراهم  فنوتیپها و ( را براساااق آنالیزهای توام ژنوتیپDGVs)6های ژنومیک مسااتقیم  و ارز    SNPsشاادند امکان برآورد اثرات  

( را پیشااانهاد کرد، که در آن GBLUPژنومیک ) BLUPیک رو  برابر به نام VanRaden (2008)      ساااازند. در همان راساااتا،می
ها( به  های مشاتر  میان دامیپ شاده براسااق روابط خویشااوندی ژنومیک )یعنی نسابتی از اللتعیین ژنوتهای  ها برای دامبینیپیش

شااود. پس از نمایش داده می Gآیند. این ماتریس روابط خویشاااوندی ژنومیک توسااط  خویشاااوندی شااجره به دساات میجای روابط 
پرداز  اسات تا اطلاعات شاجره به حسااب آیند. بنابراین، هنوز نیاز -های بیزین، نیاز به یک مرحله پسیا رو    GBLUPاساتفاده از 
( GEBV)7ژنومیک  EBVند مرحله برای بازیابی توجه به اینکه نیاز به چ ا. ب( et al.,Lourenco 2020)  اسات سانتی  BLUPبه ارزیابی  

یابد شاوند. مهمترین مزیت این رو  این اسات که هزینه تا حد زیادی کاهش مینامیده میای ها چندمرحلهاسات، این کلاق از رو  
سانتی   BLUPشاوند(، ارزیابی  هایی که بیشاتر مورد اساتفاده هساتند مانند گاوهای نری که ژنوتایپ می)تنها کاندیدهای انتخاب و دام

به هرحال، (.  Lourenco et al., 2020ه از آنالیزهای اضاافی انجام شاود )تواند با اساتفادماند و انتخاب ژنومیک میبدون تغییر باقی می
- های غیرشاوند )یعنی یک صافت، مدلهای سااده تولید میتنها برای مدل  DGVs  -1ای دارای برخی معایب اسات:  مرحله-رو  چند

نیاازمناد   -3گیرناد   این مادل قرار مییاپ شاااده در  تعیین ژنوت  هاایتنهاا دام  -2هاای ژنتیکی نیسااات   ادری(، کاه واقعیات ارزیاابیما 
مشخص شود های تقریبی آیند و صحت آنها ممکن است از طریق الگوریتماسات که معمویً به ساختی به دست می کاذبهای  فنوتیپ

(Legarra et al., 2014 .) 

 
1 Restriction Fragment Length Polymorphisms 
2 Quantitative Traits Locus 
3 Single Nucleotide Polymorphisms 
4 Best Linear Unbiased Prediction 
5 Genomic Selection 
6 Direct Genomic Values 
7 Genomic Estimated Breeding Values 
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اند، این  های ژنومیک بکار گرفته شادهارزیابیای تا حد زیادی برای  های چندمرحلهدر سارتاسار جهان، رو    2009اگرچه از ساال      
های موجود در شاااجره  اند  به این دلیل که تنها بخشااای از دامهای ژنومیک پاینده نبودهبینیها برای محاسااابه پیشکلاق از رو  
بنابراین،    (.Lourenco et al., 2020)نشااده تعمیم داده شااود  -های ژنوتایپتواند به دامشااوند و اطلاعات ژنومیک نمیژنوتایپ می

ویژه در دارند. در نتیجه، چندین تصاحیح پیشانهاد شادند، به EBVهای ژنوتایپ نشاده  و دام GEBVیپ شاده دارای  تعیین ژنوتهای دام
(، و اعلام شااد که Wiggans et al., 2012باشااد )  GEBVقابل مقایسااه با    EBVای،  های چندمرحلهگاوهای شاایری، تا تحت ارزیابی

اثرات انتخاب ژنومیک را در نظر   BLUPهای  بینیشاوند زیرا پیشهای اریب میبینیای در نهایت منجر به پیشمرحله-های چندرو  
روشی   et al., (2009)  Misztal  های ژنومیک،بینیپیش. برای حل این مسائل و کاهش بار انجام  (Lourenco et al., 2020)گیرند نمی

ای مرحلاه-ژنومیاک تاک  BLUPکناد. این رو   هاا را در یاک ارزیاابی ترکیاب میهاا، شاااجره و ژنوتیاپرا پیشااانهااد نمودناد کاه فنوتیاپ
1(ssGBLUP)  شاود و شاامل جایگزین کردن ماتریس روابط خویشااوندی شاجره در  نامیده میBLUP    سانتی با ماتریس خویشااوندی

نمایش داده   Hکند. این ماتریس خویشااوندی تحقق یافته با  تحقق یافته اسات، که روابط خویشااوندی شاجره و ژنومیک را ترکیب می
کارآمد و دقیق اساات  از لحاظ محاسااباتی    ssGBLUP  های ژنومی،ارزیابیبرای اهداف   اندتعدادی از مطالعات گزار  کردهشااود. می

(Tonussi et al., 2017). 
های ژنوتایپ نشاده  ( اطلاعات ژنومیک به دامیوتیشانپایمامکان تعمیم )یا    ،نتیجه توزیع توام روابط خویشااوندی شاجره و ژنومیک     
های ژنوتایپ نشااده با اطلاعات ژنومیک  ، روابط خویشاااوندی شااجره برای دامssGBLUPاین به این معنی اساات که در . دهدرا می

تقریباً  Hدر نهایت نشااان دادند که گرچه    Christensen et al., (2010)و    Aguilar et al., (2010)یابد.  خویشاااوندان آنها افزایش می
های اهلی بود.  های دامدر جمعیت  ssGBLUPپی یده اسات، معکوق آن به نسابت سااده اسات. این پیشارفت نقطه عطفی برای اجرای  

ویژه گاوهای  های اهلی بهبه ابزاری ارجح برای ارزیابی ژنومیک و انتخاب در بساایاری از گونه  ssGBLUPسااال،    10گذشااتپس از 
  ، و ماهی تبدیل شاده اسات گوسافندهای گوشاتی،  و بزهای شایری ، گوسافندهای تخمگذارمرغ  های گوشاتی،جوجهها،  خو  ،گوشاتی

(Lourenco et al., 2020)  گرچه .ssGBLUP  کاری اسات و سایساتم ارزیابی ژنومیک را آساان کرده اسات، اجرای آن شاامل چند ریزه
  .(Lourenco et al., 2020)های این رو  است نیازمند دانش درباره ویژگی

فرضااایات در نظر گرفته شاااده راجع به    خطا اسااات های ژنتیکی حاویهای مورد اساااتفاده در ارزیابیشاااجره توجه به اینکه با     
 ,.Imani et al)از اینرو، تصاحیح خطای شاجره بسایار اهمیت دارد ، هساتند های ارزیابی ژنتیکی غلطدر مدل هادامخویشااوندی میان  

های گاوهای شاایری نرخ خطای شااجره در جمعیتهای اندکی در مورد نرخ خطای شااجره در منابع علمی وجود دارد.  گزار    .(2025
درصاد را در  13نرخ خطای   Geldermann et al., (1986)  .(Banos et al., 2001)درصاد برآورد شاده اسات  20سارتاسار جهان بیش از 

های  تعدادی از محققین گزار  کردند درصد خطای ثبت شده در شجره خط پدری در گلهشاجره گاوهای شیری آلمان گزار  کردند. 
نرخ خطای شاجره در .  (Munoz et al., 2014; Geldermann et al., 1986)باشاد  درصاد می 22تا  5گاو شایری بسایار متغیر بوده و از 
  .(Visscher et al., 2002)درصاد برآورد شاد   15تا  5  یش با تعیین گروه خونی مشاخص شاد بینایایت متحده که طی چندین دهه پ

آیند چنین خطاهایی مورد بررسای قرار گرفته اسات هایی که دربرگیرنده اطلاعات ژنومی نیساتند پیبا تمرکز بر مدل  ،در مطالعات اولیه
(Imani et al., 2025).    ،های مبتنی بر  نشاانگرتوانند مورد اساتفاده قرار گیرند.  های مولکولی مینشاانگربرای تصاحیح خطاها در شاجره

DNA   اند  ها تبدیل شاادهالمللی در تأیید هویت دامساایسااتم اسااتاندارد بینبه یک(Munoz et al., 2014; Visscher et al., 2002)  .
دارای   هایدام)با سااطوح مختلف    ssGBLUP  هدف تحقیق حاضاار بررساای صااحت ارزیابیبا توجه به مطالب ذکر شااده، ابراین،  بن

 پذیری است.  سطوح مختلف خطای شجره و وراثتوجود های کوچک دامی با میزان پاسخ به انتخاب در جمعیتژنوتیپ( و 
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 روش شناسی پژوهش

 سازی  شبیه

برنامه به کمک کدنویسی مستقیم و   بیشتربخش    سازی استفاده شد.شبیه  انجام  جهت  Rدر این مطالعه از زبان برنامه نویسی       
) BGLR  Pérez & de losو    hypred  ،AGHmatrix  (2023 et al.,Amadeu )هم ون    Rهای خود برنامه  بخشی نیز با کمک بسته

Campos, 2014)  ،ژنوم شبیه برای  انجام شد. مشخصات  دام مفروض  هادامسازی شده  برای هر  بود که  این شکل  جفت   26  ،به 
جایگاه با توزیع یکنواخت در نظر   380زوم تعداد وهر کروم ( با طول یک مورگان، که برایسفندتعداد کروموزوم اتوزومی گو) زوموکروم

ها درصد جایگاه  10)   اختصاص یافت  (QTL)  عدد به عنوان جایگاه عملکردی  38و    SNPعدد    342  به طور تصادفیو  گرفته شد،  
ژنوم مشابه    عملکردی است(. از  واقع اطلاعات حاصله  از توQTLاثرات    بود.  K10چیپ    SNPدر  برای ها  نرمال استخراج شد.  زیع 

فی داده شد تا  دنسل آمیز  تصا  1000رأسی در نظر گرفته شد، سپس این جمعیت    1000سازی جمعیت ابتدا یک جمعیت پایه  شبیه
جمعیت از   1001در نسل    در نظر گرفته شد(.  1e-7ها برای هر جایگاه  در طی نسل  جهشبرسند )میزان    LD1های ژنتیکی به  جایگاه
جهت ها برای دامو فنوتیپی  ژنتیکی ارز  ال است رأق افزایش داده شد، در این جمعیت که همان جمعیت ایده 5000رأق به  1000

تعریف شده شبیه سازی شد. جمعیت هر نسل را )غیر همپوشان( بر مبنای ارز  اصلاحی تخمینی از مطالعه و مقایسه سناریوهای  
سازی شد. رأق نتاج شبیه  5000آمیز  داده و  و به شکل تصادفی    های ممتاز(ماده  %80نرهای ممتاز و    %20)  انتخاب  اطلاعات شجره

 ( ذخیره شد.  1006( تا نسل پنج )1001، ارز  فنوتیپی و ارز  اصلاحی آنها برای مطالعات بعدی از نسل پایه )هادامشجره 
 30در نسل صفر    وزناست، میانگین    گوسفنددر    ق برهمیانگین وزن از شیرگیری هر رأ سازی  صفت مورد ارزیابی در این شبیه      

شجره و )  عات حاصلهبرای مطالعه سناریوهای در نظر گرفته شده از اطلا  در نظر گرفته شد.  44/1و واریانس ژنتیکی آن    کیلوگرم
در جدول    مرتبه تکرار شده است.  پنجبه عنوان پایه استفاده شده است و برای افزایش دقت مطالعه روند مذکور    1006ا( تا نسل  هداده

پذیری سازی شامل جمعیت پایه، تعداد نسل، جمعیت موجود در هر نسل، مقادیر وراثتفرضیات مورد نظر برای انجام شبیه ،یکشماره 
و خطای شجره هر   پذیریف شده دو عامل وراثتیسازی طبق چهارچوب تعرو درصد خطای شجره ارائه شده است. برای انجام شبیه

دارای   هایدام تعریف شدند و عامل سوم یعنی درصد  درصد    30و    15سطح صفر،    و  درصد  30و    20،  10سطح    سهبا  به ترتیب    کدام
 GBLUPدرصد    PBLUP  ،100ر واقع همان  ددرصد    )صفر  درصد  100و    75،  50،  25،  پنج سطح صفر  در  مورد ارزیابیاطلاعات ژنوتیپی  
ارزیابی دارای منظور این است که تمام افراد مورد "  GBLUP درصد 100"در حالت  باشند( تعریف شد.می ssGBLUPو سایر سطوح 

برداری  باشد در این بخش نیز از اطلاعات شجره بهرهمی   ssGBLUPاطلاعات ژنومی بوده و با توجه به اینکه مبنای ارزیابی همان  
تکرار شد )برای تصحیح بار    پنچسازی هر حالت  حالت برای شبیه سازی در نظر گرفته شد و فرایند شبیه  45مجمود  در     شده است.
براساق ارز  ژنتیکی    ،ی برترهاماده  درصد  80ی برتر و  نرها  درصد   20  در هر نسل برای ایجاد نسل بعدی،برداری(.  خطای نمونه

  تخمینی جهت آمیز  و ایجاد نسل بعد انتخاب شدند.
 سازی فرضیات مورد استفاده برای انجام شبیه .1جدول 

 مقادیر تعداد سطح  فرضیات 

 دام ماده  2500دام نر،  2500 5000 جمعیت پایه 

 5 5 تعداد نسل

 مشاهده  5000 - هاجمعیت در نسل

 درصد 30، و 20، 10 3 وراثت پذیری 

  درصد 30، و 15صفر،  3 خطای شجره 

 درصد100، و 75، 50، 25صفر،  5 شده یپ تعیین ژنوتدرصد افراد 

 
1 Linkage Disequilibrium 
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 معادلات آماری

  باشد. می( 1) برای ارزیابی ژنتیکی به صورت رابطه  BLUP مدل
 y=𝐗𝐛 + 𝐙𝐮+ e   (       1رابطه )

y    ،متغیر پاسااخ مورد ارزیابیX   ،ماتریس ضاارایب عوامل ثابت مدل𝐛   ،بردار اثرات ثابت𝐙  ،ماتریس ضاارایب عامل تصااادفی𝐮  بردار
 مانده است.بردار عوامل باقی eبینی شده و ارز  اصلاحی پیش

𝑯است، فرمول    Aتابعی از    Hشود، که در واقع  می  Aجایگزین ماتریس    Hماتریس    ssGBLUPدر محاسبات   = 𝑨 + 𝑨∆     که اگر
 باشد: های زیر میفرمولها بپردازیم به شکل تر به آنبخواهیم به صورت جزئی

𝑨 = [
𝑨𝟏𝟏 𝑨𝟏𝟐
𝑨𝟐𝟏 𝑨𝟐𝟐

و     𝑨𝟏𝟐،  است   ژنتیکی کلاسیک بین افراد فاقد اطلاعات ژنتیکی با همدیگر  واریانس کماتریس      𝑨𝟏𝟏  که درواقع   [

𝑨𝟐𝟏   و در نهایت   با هم است   نتیکیاطلاعات ژ  فاقدافراد  و    تیکیک بین افراد دارای اطلاعات ژنماتریس کواریانس ژنتیکی کلاسی𝑨𝟐𝟐  
 دهنده کواریانس ژنتیکی کلاسیک بین افراد دارای اطلاعات ژنتیکی با همدیگر است. نشان

 𝑨∆ = [
𝟎 𝟎
𝟎 𝑮 − 𝑨𝟐𝟐

دهند ماتریس کواریانس ژنتیکی بین افراد دارای اطلاعات ژنومیک با هم بوده و در نهایت  نشان  Gکه ماتریس    [

𝑯ماتریس   = [
𝑨𝟏𝟏 𝑨𝟏𝟐
𝑨𝟐𝟏 𝑮

  فاقد افراد  و به تحلیلگر اجازه آنالیز اطلاعات افراد دارای اطلاعات ژنوتیپی و  که ماتریس ترکیبی است    [

ر از  ، در مطالعه حاضشودمی  𝑨در معادیت مختلط جایگزین ماتریس    𝑯در واقع ماتریس     دهدرا به طور همزمان می  اطلاعات ژنوتیپی
      شد. اریبردبهره Hبرای تشکیل ماتریس  AGHmatrixپکیج 

 

 های پژوهشیافته
با   های انجام شاادهارزیابی  (واقعیینی شااده و ارز  اصاالاحی  ب)همبسااتگی ارز  اصاالاحی پیش  نتایج صااحت  ،1در شااکل       

ssGBLUP    در این  پذیری صافت و خطای شاجره ارائه شاده اسات.  یپ شاده، وراثتتعیین ژنوت  هایدامبا در نظر گرفتن ساطوح مختلف
جداگانه داخل  ساتونساه درصاد( اسات.    30/0و   15/0اندیکاتورهای داخل پلات نمایانگر ساطوح مختلف خطای شاجره )صافر، شاکل، 

د. هرکدام از نباشاا درصااد( می  30/0و    20/0،  10/0پذیری )وراثتهر باکس به ترتیب از چپ به راساات نشااان دهنده سااطوح مختلف  
یپ شاده( را نشاان  تعیین ژنوت هایدام از درصاد  100و  75،  50، 25)شاامل صافر،   ssGBLUPها نتایج حاصال از ارزیابی ژنتیکی باکس
مقادیر عددی صاحت    ،ssGBLUP ارزیابییپ شاده در ژنوتتعیین   هایدامبا افزایش درصاد  شاودطور که مشااهده میهماندهند.  می

تعیین  هادام  درصاااد 100 در حالتی که)به طور نمونه   دهندپذیری اختلاف کمتری را نشاااان میها در ساااطوح مختلف وراثتارزیابی
یپ تعیین ژنوت هایدامصااد با افزایش دربنابراین،  (. اندیپ نشاادهتعیین ژنوت هادامحالتی که هیچ یک از در مقایسااه با   اندیپ شاادهژنوت
 اطلاعاتفاقد  هادامیانگین صااحت در حالتی که م ،به طور مثالبه شااکل خطی(.  تقریباً) یابدصااحت انتخاب نیز افزایش می ،شااده
باشاد در صاورتی که همین عدد برای وضاعیتی که تمام  می  5/0  ،پذیریهای مختلف خطای شاجره و وراثتبرای حالت هساتند ژنوتیپی
سااطوح خطای  دارای اطلاعات ژنوتایپینگ نیسااتند   هادامحالتی که  در باشااد.می  79/0باشااند معادل   یژنوتیپاطلاعات  دارای  هادام

تعیین   هایدامبا افزایش درصاد  د.دار  ssGBLUPی  هاو ارتباط معکوسای با میزان صاحت ارزیابی  اساتگذار کاملاً بر نتایج اثر شاجره
توان گفت اطلاعات  می ،شااود. بنابرایننظم میکمتر و بی  ssGBLUPی  هاشااجره با صااحت ارزیابی  ارتباط خطای یپ شااده،ژنوت

  را بر صحت انتخاب تعدیل و یا خنثی کند. تواند اثر منفی خطای شجرهمی هادامژنوتایپینگ 
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محور عمودی نشان دهنده صحت ارزیابی  پذیری صفت و خطای شجره.یپ شده، وراثتتعیین ژنوت هایدام با سطوح مختلف  ssGBLUPهای ارزیابی صحت   . 1شکل 

 باشد. سناریوها می

 

سااناریوهای مورد با در نظر گرفتن  ،  ssGBLUPبا رو  نساال انتخاب(  5) پاسااخ به انتخاب تجمعینتایج بررساای  2شااکل      
 ساتونساه  اسات.  اندیکاتورهای داخل پلات نمایانگر ساطوح مختلف خطای شاجره، 1همانند شاکل .  دهدبررسای را نشاان می

ها نتایج باشاد. هرکدام از باکسپذیری میوراثتجداگانه داخل هر باکس به ترتیب از چپ به راسات نشاان دهنده ساطوح مختلف 
حاصال از هر ساناریو    تجمعی الگوی میزان پاساخ به انتخاب در این شاکل،  دهند.را نشاان می  ssGBLUPحاصال از ارزیابی ژنتیکی 

میزان پاساخ به انتخاب ارتباط مثبتی با وراثت پذیری ها،  . در تمام حالتدهدبا صاحت ارزیابی حاصال از آن نشاان میمثبتی  ارتباط
نتایج هر کدام داخل باکس یپ شااده )تعیین ژنوت هایدام های مختلفی ازدرصاادبا    ssGBLUP  ارزیابی سااناریویدر   .نشااان داد

 هادامی که در حالت ،به طور مثالاختلاف زیادی بین نتایج ارزیابی مشااهده شاد.  جداگانه با اندیس مربوطه نشاان داده شاده اسات(
 میانگین پاسااخ به پ شااده،تعیین ژنوتی  هایدامدرصااد با افزایش    کیلوگرم بود. 3/2میانگین پاسااخ به انتخاب   اندژنوتایپ نشااده

مورد بررسای دارای اطلاعات ژنوتیپی هساتند میانگین پاساخ به  یهادامکه در آن همه   ی. در ساناریویانتخاب نیز افزایش یافت
حالتی که در آن هیچ   ،کیلوگرم بود. در کل ساناریوها  4/3بایترین مقدار یعنی    ،خاب نسابت به ساایر ساناریوهای کلاق خودتان

به دسات   کیلوگرم  7/1  ، پاساخ به انتخاب 3/0و خطای شاجره   1/0یری وراثت پذ  با ،نددارای اطلاعات ژنوتیپی نبود هادامیک از 
 درصاد و خطای شاجره  2/0پذیری  ، با وراثتهساتند دارای اطلاعات ژنوتیپی هادامدرصاد    100 ی کهساناریوی ، دردر مقابلآمد. 
اطلاعات   هادامکه در آن هیچ یک از   یخطای شااجره در سااناریوی .مشاااهده شاادکیلوگرم    65/3پاسااخ به انتخاب  ،درصااد  3/0

صافر بیشاترین پاساخ به  خطای شاجره  ،های آن کلاق پذیریطوری که در همه وراثت ،ژنوتیپی ندارند اثر معنی داری را نشاان داد
تصاحیح   ایاثر خطای شاجره  ،دارای اطلاعات ژنوتیپی به واساطه این اطلاعات  هایدامانتخاب را نشاان داد، ولی با افزایش درصاد 

  شده است. میزان پاسخ به انتخاب کمترشده و اثر آن بر 
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 و خطای شجره. پذیرییپ شده، وراثتتعیین ژنوت هایدامبا سطوح مختلف نسل شبیه سازی شده  5پاسخ به انتخاب تجمعی  . 2شکل 

 

 بحث    
استراتژیبا     برای  اکنون ممکن است، و  ژنوتایپینگ، تصحیح خطای شجره  به  از گروهدسترسی  آمیز  چندهایی که  پدری  -های 

پذیر نیست، به این  ها امکانکنند بیشتر مناسب است. به هرحال، به دلیل هزینه بای، برخی اوقات تعیین ژنوتیپ تمام داماستفاده می
های ناقص یا ناصحیح، نرخ پیشرفت  . شجره(Imani et al., 2025)طور کامل مورد تأیید قرار بگیرند  نند بهتواها نمیمعنی که تمام شجره

. استفاده از اطلاعات ژنومی اصلی نسبتی (Imani et al., 2025)دهند  های ژنتیکی را تحت تأثیر قرار میبینیژنتیکی و نیز صحت پیش
تواند در کاهش خطاها، افزایش صحت و سرعت بخشیدن بر پیشرفت ژنتیکی  یا ناکامل میهای شجره کامل  از جمعیت متوالی با داده

سازی با بررسی اثر سطوح مختلف خطای شجره بر  در یک مطالعه شبیه  Imani et al., (2025).  (Kaseja et al., 2022)سودمند باشد  
بر   تر شدن شجره، اثرات مخرب خطای شجرهدادند که با عمیقهای مختلف نشان  پذیری پیشرفت فنوتیپی و ژنتیکی صفات با وراثت

 باشد.  شود. با اینحال، شجره حتی با سطح بایی خطا هم نان ابزار اصلاح نژادی مهمی میپیشرفت ژنتیکی بیشتر می
سطح خطای صفر بیشترین پیشرفت فنوتیپی و ژنتیکی را نسبت به سایر سطوح نشان داد. با افزایش  ،  Imani et al., (2025)در مطالعه  

شد.   کمتر  ژنتیکی  و  فنوتیپی  پیشرفت  خطا  شجره  Imani et al., (2025)سطح  خطای  برخلاف  کردند  مختلف  اعلام  سطوح  اثر   ،
پذیری پیشرفت فنوتیپی و ژنتیکی به صورت خطی بیشتر پذیری در همان نسل اول قابل مشاهده بود و متناسب با افزایش وراثتوراثت
 شد. 

یپ نشده، احتمایً به ابزاری رایج در تعیین ژنوتیپ شده و ژنوتهای ای با بکارگیری هر دوی داممرحله-بینی ژنومی تکهای پیشمدل
های ژنومی از زار  کردند ارزیابیگ  Aguilar et al., (2010)  .(Gao et al., 2018)شوند  های اهلی تبدیل میهای ژنتیکی دامارزیابی

رو    ارزیابی  ssGBLUPطریق  خوبی  چندبه  رو   با  گرفته  صورت  دادن  مرحله-های  تعمیم  است.  اریبی  و  صحت  برحسب  ای 
ssGBLUP  های بسیار پی یده ساده است. هزینه محاسباتی اضافی آن نسبت به ارزیابی شجره  برای ساختارهای داده پی یده یا مدل

 Gao)های اللی برابر است دار، تحت فرضیه فراوانیبیشترین صحت با تشکیل ماتریس خویشاوندی ژنومی مقیاق کم است. هم نین 

et al., 2018).   
ها به دلیل ، کنترل آشاکار اریبی(Christensen et al., 2012)شاامل ساادگی اساتفاده، صاحت نسابتاً بای   ssGBLUPهای برتری     

باشااد(، و امکان به حساااب آوردن ای میهای چندمرحلههای نامعلوم رو  )همانطور که از ویژگی  Gو    Aهای پایه متفاوت در جمعیت
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های علاوه براین، مزیت  .(Misztal et al., 2014) های اصالاحی اساتدر برآورد ارز  یپ شاده تعیین ژنوتهای  اریبی انتخاب برای دام
 ,.Aguilar et al)شاااوند ها پیش انتخاب میها برحساااب ژنوتیپای باید در آینده افزایش یابد زمانی که داممرحله-تکهای  ارزیابی

  Christensen & Lund (2010)و   Aguilar et al., (2010)  ، که توسااطssGBLUPبرترین عملیات ریاضاای در اجرای هزینه.  (2010
 است. و سپس معکوق کردن آن  Gتشکیل  عنوان شده است

     Gao et al., (2018)  مدل ای مقایسه مدل دام مبتنی بر شجره وبر ssGBLUPروز )شیر، چربی، پروتئین( -305صفات تولیدی  ، از
اعتماد ارزیابی با در قابلیت   04/0تا   02/0های  اسااتفاده کردند. در نتایج آنها پیشاارفت در جمعیت گاوهای شاایری قرمز کشااور فنلاند

 م کلاسیک به دست آمد. ای در مقایسه با مدل دامرحله-های تکاستفاده از رو  
( %95های با صحت بای )برای مثال، قابلیت اطمینان بایی  افزایش نسبتاً کمی در مورد تعداد گاوهای شیری به منظور ارزیابی     

معمویً،   . (Misztal et al., 2014)شوند  گاوهای نری ساینه در ایایت متحده اضافه میمورد از چنین    1000گیرد  شاید تعداد  صورت می
دهد. برای مثال، میانگین صحت در تمام های ژنومیک را بسیار کم افزایش میبینیهای گاوها با رکوردها، صحت پیشافزودن ژنوتیپ

گزار  شده    70/0ژنوتیپ گاو نر در جمعیت آزمایشی تقریباً    7000حدود  نژادها و صفات برای گاوهای شیری نیوزلند با استفاده از  
   .(Misztal et al., 2014) افزایش داد 02/0تقریباً تا  ژنوتیپ گاو ماده آن میزان صحت را 17000است. افزودن 

اند. گرفته ارکبهای دامی  را تقریباً برای تمام گونه  ssGBLUPهای اصاالاح نژادی  های خصااوصاای، و انجمنمحققین، شاارکت     
های  جوجهخو ،   ،گاو شاایری هایهای آماری در گونهبرای دامنه وساایعی از مدل  ssGBLUPهای اصاالاحی برآورد شااده با  ارز  
ها گزار  شاده و خرگو  ، هااسابزنبور عسال،  ماهی،گربه بوفالو،   ،ماهی قزل آی بوقلمون، ،  بز، گوسافند، گذارهای تخممرغ ،گوشاتی
صافته، با یا بدون -های تک صافته و چندشاامل مدل  ssGBLUPهای مورد اساتفاده در مطالعات  . مدل(Bermann et al., 2022)اسات 

 .  (Bermann et al., 2022)است  های بقاای و مدلآستانهرگرسیون تصادفی،  ، اثرات محیطی و مادری
رد  های موهای دامی اسااات، جایی که تمام دامهای ژنتیکی در بیشاااتر گونهرو  منتخب برای ارزیابی  ssGBLUPدر حال حاضااار، 

های مورد استفاده در اصلاح نژاد را برای تعداد زیادی وضعیت فعلی این دانش امکان اجرای بیشتر مدلارزیابی دارای ژنوتایپ نیساتند. 
 ، BLUPF90، ،BOLTافزاری کارا، برای مثال های نرمدهد  و این به دلیل در دساترق بودن بساتهیپ شاده میتعیین ژنوتهای از دام

DMU،  Mix99،  و  MixBLUP  هاای برهمکنش اجتمااعی یاا دربرگیرناده غلباه، هاای پی یاده از قبیال مادلبااشاااد. بکاارگیری مادلمی
 .  (Bermann et al., 2022)ها زیاد باشند برانگیز است زمانی که تعداد ژنوتیپاپیستازی، و برهمکنش ژنوتیپ در محیط هنوز چالش 

های نشاانگر، تلفیق  (Masuda, et al., 2021)های گمشاده  ساازی شاجرهشاامل مدل  ssGBLUPموضاود تحقیقات فعلی در زمینه      
هاای امیکس ماانناد ترانساااکریپتومیکس و کردن ویژگی، یکی  (Liu et al., 2020)یاابی کال ژنوم  هاای توالیانتخااب شاااده از داده
مطاالعاات  ،  (VanRaden et al., 2020)هاای آمیختاه )، ارزیاابیChristensen et al., 2021)هاای ژنتیکی )متاابولومیکس در ارزیاابی

 و غیره است.   2019) et al.,(Aguilar (GWAS) 1پیوستگی کل ژنوم
     Bermann et al., (2022) اطلاعات زیادی به شکل تصاویر و ویدئوهایی از رفتار اساتفاده از های ژنومی، اعلام کردند برای ارزیابی
فنوتیپی    هاایبینیهاای جادیاد و بهبود پیشتواناد باه تعریف فنوتیاپشاااود. این اطلاعاات میبینی مییاابی کال ژنوم پیشهاا، و توالیدام

کند یا نه. با این وجود، کمک می  ssGBLUPهای  بینیکمک نماید.  هرچند، مشاخص نیسات آیا این اطلاعات به افزایش صاحت پیش
خواهد بود.    ssGBLUPهای ژنومی بین ترکیب این منابع جدید اطلاعات و سااادگی و کارا بودن ارزیابی  بهینهکلید اصاالی، یافتن حد 

بناابراین،  .  (Bermann et al., 2022)گردد می  ssGBLUPپاذیری  هاای جادیاد موجاب نیااز پیوساااتاه باه بهبود کاارایی و انعطاافاین داده
هایی است که پیوسته در حال رشد هستند. این موضوعات  ثر برای مجموعه دادهبه یک ابزار مؤ  ssGBLUPهدف تحقیقات آتی تبدیل  
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های حل مساائله، افزایش الگوریتمهای اصاالاحی برآورد شااده، بهبود همگرایی های تئوری ارز  تحقیقاتی شااامل تقریبی از صااحت
 .  ) et al.,Bermann (2022بزرگ است -در مقیاق  ssGWASبرای  p-، و محاسبه مقادیر1گسستهآنالیز صفات   کارایی

 

   گیرینتیجه
یپ نشااده اساات.  تعیین ژنوتیپ شااده و تعیین ژنوتهای های ژنتیکی شااامل دامترین رو  برای ارزیابیرایج  ssGBLUPارزیابی       
کاملاً بر نتایج   دارای اطلاعات ژنوتایپینگ نیساتند ساطوح خطای شاجره هادامدر حالتی که طور کلی، نتایج این مطالعه نشاان داد  به

یپ شاده، ارتباط تعیین ژنوت هایدامدارد. با افزایش درصاد   ssGBLUPهای  اثرگذار اسات و ارتباط معکوسای با میزان صاحت ارزیابی
تواند می هادامتوان گفت اطلاعات ژنوتایپینگ شاود. بنابراین، مینظم میکمتر و بی  ssGBLUPهای  خطای شاجره با صاحت ارزیابی

 یپ شااده به دلیلتعیین ژنوت هایدامدرصااد با افزایش هم نین  را بر صااحت انتخاب تعدیل و یا خنثی کند.   اثر منفی خطای شااجره
-افزاهای کارا امکان اساتفاده از ارزیابی تکها و نرمتوساعه نظریهتصاحیح خطای شاجره، میانگین پاساخ به انتخاب نیز افزایش یافت. 

  ssGBLUPدهد که ر نشاان مینتایج حاصاله از تحقیق حاضا اسات.  فراهم آورده های حقیقی  ای را تقریباً برای هرنود از مجموعهمرحله
 باشد.ها میدر آن ایهای کوچک دامی و تصحیح خطای شجرهگزینه بسیار مناسبی برای تحلیل ژنتیکی جمعیت
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Extended Abstract 

Introduction 

 Genomic information could help animal breeders to generate more accurate breeding values, if a dense assay that 

covers the entire genome becomes available. Single-step genomic BLUP procedure (ssGBLUP) combines the 

pedigree-based relationship matrix with the genomic relationship matrix into a single matrix (H) to predict the genomic 

estimated breeding value (GEBV). Therefore, the incorporation of data on genotyped and non-genotyped animals in 

this method is straightforward. Several studies have reported that the ssGBLUP is computationally efficient and 

accurate for genomic evaluation purposes. In addition, when the pedigree information is accurate better estimates of 

genetic evaluations are obtained. Pedigree information presents the degree of resemblance between relatives due to 

genetic factors. Unfortunately, pedigree errors are common in animal breeding populations. The presence of such 

errors can lead to incorrect estimates of genetic parameters, causing a decrease in the BLUP-BV based predictions 

accuracy.  The objective of this study was to investigate ssGBLUP evaluation in different scenarios of different 

numbers of genotyped animals, pedigree errors and heritability using simulated data for weening weight of lambs. 

 

Materials and Methods 

The R environment was used to perform the simulation steps.  The simulated genome had a total length of 1 cM, 342 

markers and 38 QTLs randomly distributed over the 26 sheep autosomes. A simulated population consisted of base 

population that was created from 2500 males and 2500 females and five generations with 5000 observation in each 

generation. A total of 45 scenarios were tested with five repeat to each scenario (to correct sampling error). Different 

scenarios were simulated based on the three levels of heritability (0.10, 0.20, and 0.30) and pedigree error (0, 0.15, 

and 0.30) and genotyped animals based on five levels (0, 25, 50, 75, and 100%). The mean of the weening weight of 

lambs in generation zero 30 kg with additive genetic variance of 1.44 were simulated. Accuracy and response to 

selection were studied to compare different scenarios. In the BLUP model, a traditional genetic evaluation was 

performed using pedigree and phenotypic information. In ssBLUP, the inverse of the numerator relationship matrix 

(A-1) was replaced by H-1 that combines pedigree and genomic information. 

 

Results and discussion 

With the increase in the percentage of genotyped animals in the ssGBLUP evaluation, the accuracy of selection 

increased and at different levels of heritability selection accuracy showed less difference. The mean accuracy in the 

scenario of non-genotyped animals with different levels of pedigree error and heritability was 0.5, and for the scenario 

with 100% of genotyped animals it was equal to 0.79. In the scenario with non-genotyped animals, pedigree error 

https://doi.org/10.1034/j.1399-0004.2000.580402.x
https://doi.org/10.1038/35057279
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0181752
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levels had an inverse relationship with the accuracy of the ssGBLUP evaluations. By increasing the percentage of 

genotyped animals, the effect of pedigree error on the accuracy of ssGBLUP evaluations becomes less and disordered. 

Therefore, genomic information can moderate negative effect of pedigree error on selection accuracy. In all scenarios, 

heritability showed a positive relationship with the rate of response to selection. Also, with the increasing number of 

genotyped animals, the mean of response to selection increased. For example, in the scenario of non-genotyped 

animals, response to selection mean was 2.3 kg and response to selection increased with increasing genotyped animals. 

In the scenario with 100% of genotyped animals, response to selection mean was the highest (3.4 kg). In addition, in 

the scenario of non-genotyped animals with heritability of 0.10 and pedigree error 0.30% response to selection was 

obtained 1.70 kg. Also, in the scenario of 100% genotyped animals with heritability of 0.20 and pedigree error of 

0.30% response to selection was 3.65 kg. Pedigree error showed a significant effect in a scenario with non-genotyped 

animals. When the number of genotyped animals added the effect of pedigree error was adjusted and its effect on the 

rate of response to selection decreased. 

 

Conclusion 

The ssGBLUP model is a common procedure to genetic evaluations by combining genotyped and non-genotyped 

animals.  In a situation where animals are non-genotyped, pedigree error levels significantly affect the results and 

inversely related to accuracy of ssGBLUP evaluation. In addition, as the percentage of genotyped animals increased, 

response to selection mean also increased. According to obtained results, ssGBLUP evaluation is a suitable choice for 

genetic analysis of small animal populations. 

 


