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The purpose of this study was to investigate the effect of different rates marker 

genotyping error and the type of mating and selection design (breeding value and 

phenotypic) on the accuracy of genomic prediction assessment under different levels 

of heritability (0.05, 0.1 and 0.3) and marker density (500, 1000 and 1500) by 

simulation in threshold trait. The genome consisted of two chromosomes, each 100 

cM, and 125 QTLs were randomly distributed on each chromosome. In order to 

simulation a threshold trait, 20 percent of the top-level phenotypes were considered to 

be 2, and the rest were considered as 1. Genomic breeding value was predicted using 

marker effects estimated by Bayes B statistical method. Comparison of the accuracy 

of genomic evaluations showed that selection and mating designs of breeding value 

was more accurate than the selection and mating designs of phenotypic. The accuracy 

of genomic prediction decreased with increasing marker genotyping error in both 

selection and mating designs of breeding value and phenotypic. The results showed 

that with increasing the percentage of marker genotyping error, increasing the number 

of markers leads to increasing the accuracy of genomic breeding value prediction. 
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Extended Abstract 

Introduction 

Many traits recorded in domestic species, including the litter size of large mammals, the extent of calving 

difficulty, and resistance to diseases, exhibit a discrete distribution of phenotypes, commonly referred to as 

threshold traits. Genetic progress in such traits depends on genetic diversity in the population, selection 

intensity, accuracy of prediction and generation interval. Genomic selection is a novel method to improve 

quantitative traits in plant and animal breeding. The factors affecting the accuracy of genomic prediction are 

the heritability of the interested trait, number of individuals in the reference population, the extent of 

relationships between selection candidates and the reference population, the accuracy of estimated marker 

effects, linkage disequilibrium between markers and quantitative trait loci (QTL), the distribution of QTL 

effects and marker genotyping error. The reported range of marker genotyping error falls between 0.1% and 

15%, which may significantly influence genomic prediction accuracy. Hence, the objective of this study is to 

explore the impact of varying heritability levels, marker intensities, rates of marker genotyping error, as well 

as different types of selection and mating strategies, on the precision of genomic prediction for a threshold trait 

 

Materials and methods 

      To conduct a comparative analysis of different scenarios, we employed the QMsim software for simulating 

various datasets. Simulation started with a base population of 1000 animals, including 500 males and 500 

females, which randomly mated for subsequent 1000 generations. Subsequently, a random selection of 20 

mailto:Yousef.Naderi@iau.ac.ir
file:///C:/Users/Karimi-Pc/Downloads/http/doi.org/10.22059/IJAS.2022.340396.653878
file:///C:/Users/Karimi-Pc/Downloads/http/doi.org/10.22059/IJAS.2022.340396.653878
file:///C:/Users/Karimi-Pc/Downloads/http/doi.org/10.22059/IJAS.2022.340396.653878
file:///C:/Users/Karimi-Pc/Downloads/http/doi.org/10.22059/IJAS.2022.340396.653878
https://orcid.org/0000-0002-8583-9870
https://orcid.org/0000-0002-7761-6503
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/


Effect of Marker Genotyping Error on the Prediction Accuracy …/ Latifi and Naderi                                 162 

females and 200 males was made from the last historical generation to expand the population size for an 

additional 10 generations. The training sets comprised individuals from the 8th to the 9th generations, while 

the validation set consisted of all individuals from the 10th generation. The simulated genome consisted of two 

chromosomes, each with an equal length of 1 Morgan. Scenarios were established to examine the impact of 

various factors on the accuracy of genomic prediction. These factors included different rates of marker 

genotyping error (0%, 4%, 8%, and 12%), different types of mating and selection designs (based on breeding 

value or phenotype), varying levels of heritability (0.05, 0.1, and 0.3), and different marker densities (500, 

1000, and 1500). In this study, a threshold model was employed, and the marker effects were estimated using 

the Bayesian B methodology. To assess the accuracy of prediction, the correlation between the true and 

estimated genomic breeding values was calculated. 

 

Results and discussion 

     The accuracy of predictions, using breeding value as the mating and selection design, ranged from 0.54 to 

0.56 for h2 = 0.05, 0.61 to 0.66 for h2 = 0.10, and 0.79 to 0.82 for h2 = 0.30. On the other hand, the prediction 

accuracies, employing phenotypic as the mating and selection design, varied from 0.63 to 0.69 for h2 = 0.05, 

0.69 to 0.72 for h2 = 0.10, and 0.79 to 0.84 for h2 = 0.30. The comparison of these results revealed that the 

selection and mating designs based on breeding value exhibited higher accuracy compared to the selection and 

mating designs based on phenotypic traits. The results demonstrated that increasing the number of SNPs from 

500 to 1500 led to improved prediction accuracy for both breeding value and phenotypic-based mating and 

selection designs. However, it was observed that the accuracy of genomic prediction declined as the marker 

genotyping error increased from zero to 12 percent in all scenarios.  

 

Conclusion 

     In summary, the findings indicate that increasing the number of markers from 500 to 1500 mitigates the 

impact of marker genotyping error rates from zero to 12%. Consequently, increasing the number of markers 

enhances the accuracy of genomic evaluation.   
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  ها:واژهکلید
وراثت ،یو انتخاب یزشیطرح آم

 .B زیروش ب ،یرپذی

و  یارزش اصلاح) یو انتخاب یزشینشانگر و نوع طرح آم پیژنوت نییتع یاثر خطا یمطالعه بررس نیهدف از ا
( و تراکم نشانگرها 3/0و  1/0، 05/0) یرپذیتحت سطوح مختلف وراثت یژنوم یابی( در صحت ارزیپیفنوت

به  کیدو کروموزوم هر  املش یبود. ژنوم یدر صفت آستانه ا سازیهیشب یلهی( به وس1500و  1000، 500)
صفت  سازیهیشد. به منظور شب یساز هیشب QTL 125هر کروموزوم  یمورگان، و بر رو یسانت 100طول 
با  یژنوم یدر نظر گرفته شدند. ارزش اصلاح کی یبرتر در هر نسل دو و مابق پیدرصد از فنوت 20 ،ایآستانه

نشان  یژنوم هاییابیشد. صحت ارز ینبیشیپ B زیب یآماربرآورد شده توسط روش  یاستفاده از اثرات نشانگر
 یشتریصحت ب یپیفنوت یو انتخاب یزشیبا طرح آم سهیدر مقا یارزش اصلاح یو انتخاب یزشیداد که طرح آم

ارزش  یو انتخاب یزشیدر هر دو طرح آم پیژنوت نییتع یخطا شیبا افزا یژنوم هاییابیدارد. صحت ارز
تراکم نشانگر  شیافزا پ،یژنوت نییتع یدرصد خطا شینشان داد با افزا جی. نتاافتی شکاه یپیو فنوت یاصلاح

 .  شودیم یژنوم یابیارز ینبیشیصحت پ شیمنجر به افزا
 

(، 2) 54 ،رانیا نشریه علوم دامی. ایصفات آستانه در یژنوم یارزش اصلاح ینبیشینشانگر در صحت پ پیژنوت نییتع یاثر خطا(. 1402) میثم و نادری، یوسف ،لطیفی: استناد

173-161.         2022.340396.653878IJAS./10.22059http//doi.org/ DOI: 
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 مقدمه
مطرح  1997باردر سال  نیاول یشاوندیروابط خو یبه جا یروابط آلل سیماتر لیو تشک یاستفاده از اطلاعات مولکول هینظر

مشخص باشد و به صورت  QTLکه اثرات  یکردند در صورت انیب نیمحقق نی. ا (Nejati-Javaremi et al., 1997)شد
 یانتخاب ژنوم یآمار هایروش ی. مبانشودیم یشتریب یکیژنت شرفتیپاستفاده شود، منجر به  یکیژنت هاییابیدر ارز میمستق

مرجع با استفاده از  تیروش ابتدا اثرات نشانگرها در جمع نیدر ا.  (Meuwissen et al., 2001)ارائه شد 2001در سال 
که فاقد  دییتا تیافراد در جمع یمو در ادامه با استفاده از اثرات نشانگرها ارزش ژنو شودیبرآورد م یپیو ژنوت یپیاطلاعات فنوت

 شیپ ییتوانا ،ینسبت به روش انتخاب سنت یروش انتخاب ژنوم یاصل تیمز یبه طور کل .شودیم ینبیشیپ باشند،یم پیفنوت
 Dekkers, 2007; Daetwyler et) باشدیم ایشجره یروش در کاهش نرخ همخون نیا یبالا لیتر و پتانس قیدق ینیب

al., 2007; Daetwyler et al., 2008). 

و فاصله یابیصفات، شدت انتخاب، صحت ارز یکی)مانند گاو، گوسفند و بز( به تنوع ژنت یاهل هایدر گونه یکیژنت شرفتیپ
. صحت باشدیقابل بهبود م یانتخاب ژنوم یلهینسل به وس یو فاصله یابیدارد. شدت انتخاب، صحت ارز ینسل بستگ ی
 یها-یرفرنس، صحت برآورد اثر چند شکل تیصفت، تعداد افراد جمع یرپذیوابسته به وراثت ،یدر انتخاب ژنوم یابیارز

 .باشدیم یصفت کم گاهینشانگر و جا نیب یوستگی)نشانگر( و عدم تعادل پ یدینوکلئوت
 یصفت بستگ یکیژنت یبه ساختار ژنوم و معمار یصفت کم گاهیر و جانشانگ نیب یوستگیعدم تعادل پ ن،یهمچن 
  Karimi et al., 2019) ؛Boichard et al., 2016 ؛ Forotanifar, 2017 ؛ .(Abdollahi-Arpanahi et al., 2013دارد

 ,.Akbarpour et al) باشدیم پیژنوت نییتع یخطا دهدیقرار م ریرا تحت تاث یژنوم هاییابیکه ارز یگریعوامل د از

 Brzustowicz et al., 1993; Göring)درصد گزارش شده است  15 یال 1/0در بازه  پیژنوت نییتع ینرخ خطا ؛ (2020

&Terwilliger, 2000; Marquard et al., 2009).  
مواد ، DNA تیو کم تیفی، کیخنث یها-آلل ،DNA تیمانند ماه یعوامل مختلف ریتحت تاث پیژنوت نییعت یطاخ

 نییتع یخطا . (Pompanon et al., 2005) دهدیرخ م یانسان یو خطاها مرازیتگ پل میمانند آنز یشگاهیآزما ییایمیش
 ،یژنوم شیفاصله نشانگر، مطالعات پو ،یوستگیپ ادلعدم تع ،یژن یابینقشه  ،یآلل یفراوان نیصحت تخم تواندیم پیژنوت

 ,.Pompanon et al., 2005; Cheng & Chen)قرار دهد  ریرا تحت تاث یژنوم ینبیشیپ یابیو صحت ارز یوستگیپ ینقشه

2007; Zhu et al., 2007; Akbarpour et al., 2020).  
 ایگسسته ) عیدر توز ،یماریو مقاومت در برابر ب ییسخت زا ،ییمانند چند قلوزا وانات،یدر ح یدیاز صفات مهم تول یاریبس

به  یادیطالعات ز. م (Wang et al., 2013) دنگوییکه به آنها صفات آستانه م دهندیرا ارائه م هاپیشده( فنوت یطبقه بند
مختلف انجام شده است  یکیژنت هاییمختلف و معمار یآمار هایبا روش سازیهیبه صورت شب ایصفات آستانه یبررس

(Wang et al., 2013; Bazzi et al., 2017; Foroutanifar, 2017; Naderi, 2018; Latifi et al., 2020).   
 یاثر طرح انتخاب نکهیا بهبا توجه  نیگرفته شده است. بنابرا دهیناد پیژنوت نییتع یانتخاب و خطا ریمطالعات نامبرده تاث در

 یحاضر بررس قیقرار نگرفته است، هدف از تحق یتاکنون مورد بررس ایدر مورد صفات آستانه پیژنوت یخطا نییو تع یزشیو آم
 یزشیو آم یو اثر انواع طرح انتخاب پیژنوت نییتع یسطوح مختلف نشانگر، سطوح مختلف خطا ،یرپذیسطوح مختلف وراثت

 .باشدیم ایصفات آستانه یژنوم یاصلاح ارزش یابیبر صحت ارز

 

 هامواد و روش

 تیجمع جادیا

بتدا ا  .(Sargolzaei&Schenkel, 2009)استفاده شد QMSimاز نرم افزار   تیجمع کی جادیو ا سازیهیمنظور شب به
 جادیداده شدند. به منظور ا زشیآم یماده( به صورت تصادف 500نر و  500) وانیح 1000به انداز مؤثر  یخیتار تیجمع کی

 تیجمع. سپس از نسل آخر افتیکاهش  400به تعداد  1200به  1000شده از نسل  جادیا واناتیتعداد ح یوستگیعدم تعادل پ



 165                   طیفی و نادری      ل/…یژنوم یارزش اصلاح ینبیشینشانگر در صحت پ پیژنوت نییتع یاثر خطا پژوهشی( -)علمی 

 

انتخاب شدند و به مدت  هیبه عنوان افراد پا یمقدار ارزش اصلاح نیشتریماده بر اساس ب وانیح 200نر و  وانیح 20 یخیتار
و  زشیو ب( آم  (phen)برتر  پیو انتخاب فنوت زشیمتفاوت شامل الف( آم یو انتخاب یزشیده نسل بر اساس دو نوع طرح آم

داده  یقبل برآورد شد، تلاق هاینسل شاوندانیکه با استفاده از شجره و رکورد خو (ebv)برتر  یانتخاب بر اساس ارزش اصلاح
در نظر گرفته شد. در  دیکاند تیمرجع و نسل دهم به عنوان جمع تیبه عنوان جمع یانتخاب تیشدند. نسل هشتم و نهم جمع

 هایپیدرصد از فنوت 20 ،ایصفت آستانه سازیهیشبشده و انجام انتخاب به منظور  سازیهیشب تیجمع لیپس از تشک تینها
شد. نسبت  جادیفرزند در هر نسل ا 5ماده  وانیهر ح یدر نظر گرفته شدند. به ازا کی یبرتر در نسل هشتم و نهم دو و مابق

 یبرا زین تینسبت جنس.  (Naderi et al., 2016)گرفته شد  نظردر  2/0و  5/0 بترتی به هانرها و ماده یبرا ینیگزیجا
 بود. کسانیفرزندان 

 ژنوم

 1000، 500شد. سطوح مختلف تراکم نشانگر ) یسازهیمورگان شب یبه طول صد سانت کیشامل دو کروموزم، هر یژنوم
 QTL یقیافراد برابر با جمع اثرات حق یقیحق یژنوم قرار گرفت. ارزش اصلاح یرو یبه صورت تصادفQTL  250( و 1500و 

ها QTLثرات ا  .(Esfandyari et al., 2015)شد  رگرفتهدر نظ  QTL 〖2/5×10〗^(-4)نشانگر و  یبود. نرخ جهش برا
در نظر گفته شد و سه  کیشده  یسازهیصفات شب یبرا یپیفنوت انسیشد. وارا یسازهیشب 4/0گاما با پارامتر شکل  عیاز توز

درصد(  12و  8، 4نشانگر شامل چهار سطح )صفر،  پیژنوت نییتع یشد. نرخ خطا جادیا 3/0و  1/0، 05/0 یرپذیصفت با وراثت
مختلف به عنوان صحت  یوهایدر سنار یقیشده و حق ینبیشیپ یارزش اصلاح نیب یشد. همبستگ یدر سطح ژنوم معرف

رها و ژنوم گرفته شد. پارامت نیانگیم جیده مرتبه تکرار شد و از نتا ویدر هر سنار تیجمع سازیهیانتخاب در نظر گرفته شد. شب
 شده است. گزارش( 1شده در جدول ) سازیهیشب

 
 سازی شده پارامتر های شبیه -1جدول 

Table 1. Parameters of the simulation  
 جمعیت تاریخی و زیر جمعیت 

 تعداد نسل )اندازه موثر جمعیت( (1000) 1000
 تعداد نسل در زیر جمعیت پایه 10

 طرح انتخابی و آمیزشی : انتخاب فنوتیپ بالا2 : انتخاب ارزش اصلاحی بالا1
 ها( در جمعیت پایه در هر نژادتعداد نرها )ماده  (200) 20

 تعداد فرزندان به ازای هر ماده 5

 ها(نرخ جایگزینی نرها )ماده (2/0) 5/0
 نسبت جنسیت برای فرزندان 5/0

 ژنوم 
 وراثت پذیری صفت 3/0و  10/0، 05/0

 کروموزومتعداد  2

 (cM) طول ژنوم 200

 تراکم نشانگر 1500و  1000، 500

 نرخ خطای تعیین ژنوتیپ نشانگر )درصد( 12و  8، 4صفر، 
 QTLتعداد  250

 QTLتوزیع  گاما

𝟐/𝟓 ×  نرخ جهش 𝟏𝟎−𝟒
 روی کروموزوم QTLموقعییت نشانگر و  تصادفی
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 مدل آماری

شود که نشانگرها به ترتیب با احتمال بینی شد. در این روش فرض میپیش Bاثرات نشانگرها با استفاده از روش آماری بیز 

π  وπ-1 اثرات  نیشیپ عیتوزباشند. داری اثر صفر و غیر صفر میSNPزیها در بB ،است که در آن تعداد  یبیترک عیتوز کی
در این روش هر نشانگر واریانس متفاوتی دارد . باشندیم t عیاثر با توز یها داراSNPهیها بدون اثر هستند و بقSNPاز  یادیز

. مدل آماری استفاده شده در روش (Wang et al., 2013)شود نیز به عنوان یک پارامتر شناخته شده در نظر گرفته می πو 
 به صورت زیر بود:  Bبیز 

𝒍 = 𝟏𝒏𝜇 + ∑ 𝒙𝒊𝒋𝑩𝒋 +  𝒆𝒏
𝒊=𝒎(1) 

ای، میانگین کل، بردار یکه، اثرات به ترتیب بردار متغیر پنهان برای صفت آستانه eو  l ،μ ،𝟏𝒏،𝑩𝒋 ،𝒙𝒊𝒋در این مدل 
باشند. با کد گذاری شد( و بردار اثرات تصادفی باقیمانده می 2و  1، 0های نشانگر )به صورت نشانگری، ماتریس طرح ژنوتیپ

های اصلاحی ژنومی جمعیت کاندید بینی شد.  ارزشژنوتیپی جمعیت مرجع اثرات نشانگر پیش استفاده از اطلاعات فنوتیپی و
 بینی شد:ها پیشهای نشانگر در بردار اثرات نشانگربینی شده از ضرب ماتریس طرح ژنوتیپپیش

GEBVi=∑ 𝒙𝒊𝒋𝐵�̂�
𝒏
𝒊=𝒎 (2) 

برداری  ی نمونهزنجیرهاستفاده شد.  Rنرم افزار  BGLR (Perez & de los Campos, 2014)بدین منظور از بسته 
ی فاصلههای گرفته شده نیز در نظر گرفته شد. برای مستقل بودن نمونه 3000و  12000و دوره سوخته به ترتیب گیبس 

 گرفته شد.ر درنظ 10بردارینمونه

 

 نتایج وبحث
( گزارش شده 2ابی اصلاحی و فنوتیپی در جدول )میانگین ضریب همخونی بعد از ده نسل انتخاب در طرح آمیزشی و انتخ

ی سناریوها میانگین ضریب همخونی در طرح آمیزشی و انتخابی ارزش اصلاحی بیشتر از طرح آمیزشی و انتخابی است. در همه
های پذیری، تراکم نشانگر و طرحبینی ارزش اصلاحی ژنومی تحت سطوح مختلف وراثتفنوتیپی بود. همچنین صحت پیش

( نشان داده شده است. براساس انتخاب و آمیزش فنوتیپی صحت 1تخابی و آمیزشی فنوتیپی و ارزش اصلاحی در در شکل )ان
 82/0تا  79/0بین  ℎ2=3/0و برای  66/0تا  61/0بین ℎ2 =1/0، برای 56/0تا  54/0بین  ℎ2=05/0بینی ژنومی برای پیش

 ℎ2=1/0، برای 69/0تا  63/0بین  ℎ2=05/0آمیزش ارزش اصلاحی برای بینی ژنومی در انتخاب و برآورد شد. صحت پیش
دهد که انتخاب و آمیزش ی این اعداد نشان میبرآورد شد. مقایسه 84/0تا  79/0بین  ℎ2=3/0و برای  72/0تا  69/0بین 

ین افزایش صحت را های ژنومی بالاتری دارد. ابینیارزش اصلاحی در مقایسه با انتخاب و آمیزش فنوتیپی، صحت پیش
توان به افزایش رابطه خویشاوندی افراد در انتخاب و آمیزش ارزش اصلاحی در مقایسه با انتخاب و آمیزش فنوتیپی نسبت می

داد. بررسی نرخ همخونی در سناریوهای مورد بررسی در این مطالعه نشان داد، میزان نرخ همخونی در انتخاب و آمیزش ارزش 
محققین گزارش کردند، (. 2پذیری بیشتر بود )جدول ا انتخاب و آمیزش فنوتیپی در سطوح مختلف وراثتاصلاحی در مقایسه ب

 در دو روش سنتی و ژنومی های اصلاحیبینی ارزشافزایش رابطه خویشاوندی در حیوانات منجر به افزایش صحت پیش
، صحت 2/0و  1/0پذیری در دو سطح از وراثت، GBLUPبا روش  Karimi et al. (2019)؛ (Clark et al., 2012)شود می

بینی ارزیابی انتخاب فنوتیپی را در مقایسه با انتخاب ارزش اصلاحی کمتر گزارش کردند که با نتیجه تحقیق حاضر پیش
 همخوانی دارد.
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 .افزایش میانگین ضریب همخونی از نسل صفر تا دهم .2جدول 

Table 2. Increase of average inbreeding from generation 0 to 10. 
 میانگین همخونی )انحراف معیار( طرح انتخابی و آمیزشی تراکم نشانگر پذیریوراثت

05/0 

500 
 (07/0) 36/0 اصلاحی

 (02/0) 03/0 فنوتیپی

1000 
 (06/0) 31/0 اصلاحی

 (02/0) 02/0 فنوتیپی

1500 
 (05/0) 36/0 اصلاحی

 (02/0) 03/0 فنوتیپی

10/0 

500 
 (07/0) 029/0 اصلاحی

 (03/0) 05/0 فنوتیپی

1000 
 (07/0) 32/0 اصلاحی

 (02/0) 04/0 فنوتیپی

1500 
 (07/0) 38/0 اصلاحی

 (02/0) 04/0 فنوتیپی

20/0 

500 
 (05/0) 38/0 اصلاحی

 (04/0) 09/0 فنوتیپی

1000 
 (05/0) 24/0 اصلاحی

 (04/0) 06/0 فنوتیپی

1500 
 (06/0) 27/0 اصلاحی

 (04/0) 06/0 فنوتیپی

 
یابد. در بینی ارزش اصلاحی افزایش می، صحت پیش3/0به  05/0پذیری از دهد با افزایش سطوح وراثتنتایج نشان می

بود. افزایش  بینی ارزیابی ژنومی انتخاب و آمیزش ارزش اصلاحی بیشترمقایسه با انتخاب و آمیزش فنوتیپی، صحت پیش
 Bazzi et al., 2017; Gowane)پذیری توسط سایر محققین نیز گزارش شده استصحت ارزیابی با افزایش مقادیر وراثت

et al., 2018; Karimi et al., 2019; Akbarpour et al., 2020). 
باشد، صحت واریانس ژنتیکی می پذیری بالا به علت اینکه بخش زیادی از وارایانس فنوتیپی تحت تاثیردر صفات با وراثت

پذیری پایین همبستگی بین ارزش فنوتیپی و ژنتیکی پایین است. بنابراین یابد. برعکس، در صفات با وراثتارزیابی افزایش می
شود. به عبارت دیگر، دلیل احتمالی کاهش صحت ارزیابی ژنومی بینی میتخمین اثر نشانگرها با صحت ارزیابی کمتری پیش

 Habier)باشد برداری تخمین اثر نشانگر و افزایش واریانس محیطی میپایین، افزایش واریانس نمونهپذیری اتی با وراثتدر صف

et al., 2011; Akbarpour et al., 2020) . 
ی بینی ارزیاببینی ارزیابی ژنومی افزایش یافت. بیشترین صحت پیشصحت پیش 1500به  500با افزایش تراکم نشانگر از 

( با 87/0، و در انتخاب و آمیزش ارزش اصلاحی )1500( با تراکم نشانگر 82/0ژنومی به ترتیب در انتخاب و آمیزش فنوتیپی )
 LDتواند به علت افزایش میزان بینی ژنومی با افزایش تراکم نشانگر میبدست آمد. افزایش صحت پیش 1000تراکم نشانگر 
 ,.Birto et al., 2011; Atefi et al)مطالعه با گزارشات سایر محققین همخوانی دارد باشد. نتایج این  QTLبین نشانگر و 

2016; Akbarpour et al., 2020).  
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 یو تراکم نشانگرها یریپذوراثت مختلف سطوح با( phen)ی پی( و فنوتebv)ی آمیزشی و انتخابی طرح ها تحتی ژنوم یارزش اصلاح ینیب شیپ. 1 شکل

 مختلف. 

Figure 1. Estimated accuracy of genomic prediction under mating and selection designs of breeding (ebv) 

and phenotypic (phen) with various heritability and marker densities. 

 
و ارزش  یپیفنوت زشیمانتخاب و آ ینشانگر برا پیژنوت نییتع یدر سطوح مختلف خطا یژنوم ینبیشیپ یابیصحت ارز

 ینیب-شیصحت پ نیکمتر 3/0و  1/0، 05/0 یرپذیوراثت ی( نشان داده شده است. برا4( و )3(، )2) هایدر شکل یاصلاح
 نییتع یو خطا 500تراکم نشانگر  یبرا یارزش اصلاح زشیو آم ابانتخ یوی( در سنار67/0و  58/0، 53/0 بی)به ترت یژنوم

( در 68/0و  51/0، 48/0 بی)به ترت یژنوم ینبیشیصحت پ نیکمتر زینامبرده ن هاییرپذیوراثت یدرصد بود. برا 12نشانگر 
با مطالعه قیتحق نیا جیتادرصد بود. ن 12نشانگر  نییتع یو خطا 500تراکم نشانگر  یبرا یپیفنوت زشیانتخاب و آم یویسنار

منجر به کاهش  پیژنوت نییتع یگزارش کردند که خطا نیمحقق نیا  .(Akbarpour et al., 2020)قرابت دارد  یگرید ی
در انتخاب و  یژنوم ینیب-شیپ یابی. کاهش در صحت ارزشودیم یژنوم یارزش اصلاح ینبیشیپ یو خطا یابیصحت ارز

 بیبه ترت 3/0و  1/0، 05/0 یرپذیوراثت یو تراکم نشانگر برا پیژنوت نییتع یخطا شیابه علت افز یارزش اصلاح زشیآم
 شیبه علت افزا یپیفنوت زشیانتخاب و آم یبرا یژنوم ینبیشیپ یابیکاهش در صحت ارز ریبود. مقاد 19/0و  17/0، 16/0
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(. 4و  3، 2 هایبود )شکل 15/0و  15/0، 09/0نامبرده  هاییرپذیوراثت یبرا بیو تراکم نشانگر به ترت پیژنوت نییتع یخطا
 پ،یژنوت نییتع یخطا شیبا افزا یپیو فنوت یارزش اصلاح زشیهر دو طرح انتخاب و آمکه در  دهدیمطالعه نشان م نیا جینتا

دارد  یهمخوان نیمحقق ریبا مطالعات سا جینتا نی. اشودیم یژنوم ینبیشیصحت پ شیتراکم نشانگر منجر به افزا شیافزا
(Akbarpour et al., 2020). 

 
( و فنوتیپی ebvپیش بینی ارزش اصلاحی ژنومی در سطوح مختلف تراکم نشانگر، خطای تعیین ژنوتیپ تحت طرح های آمیزشی و انتخابی اصلاحی ) . 2شکل 

(phenبا وراثت ) 05/0پذیری . 

Figure 2. Estimated accuracy of genomic prediction at different levels of marker density, marker 

genotyping error rates under mating and selection designs of breeding (ebv) and phenotypic (phen) with 

heritability 0.05. 
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( و ebvح مختلف تراکم نشانگر، خطای تعیین ژنوتیپ تحت طرح های آمیزشی و انتخابی ارزش اصلاحی )پیش بینی ارزش اصلاحی ژنومی در سطو.  3شکل 

 . 1/0پذیری ( با وراثتphenفنوتیپی )

Figure 3.Estimated accuracy of genomic prediction at different levels of marker density, marker 

genotyping error rates under mating and selection designs of breeding value (ebv) and phenotypic (phen) 

with heritability 0.1. 
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( و ebvپیش بینی ارزش اصلاحی ژنومی در سطوح مختلف تراکم نشانگر، خطای تعیین ژنوتیپ تحت طرح های آمیزشی و انتخابی ارزش اصلاحی ).  4شکل 

 . 3/0یری پذ( با وراثتphenفنوتیپی )

Figure 4. Estimated accuracy of genomic prediction at different levels of marker density, marker 

genotyping error rates under mating and selection designs of breeding value (ebv) and phenotypic (phen) 

with heritability 0.3. 
 

 یرگیجهینت

 یشاوندیخو یبه علت بالا بودن مقدار رابطه یارزش اصلاح یزشیو آم یدر طرح انتخاب یژنوم یابیارز ینبیشیپ صحت
درصد، در سطوح مختلف  12از صفر به  پیژنوت نییتع یخطا شیبود. با افزا شتریب یپیفنوت یزشیو آم یبا طرح انتخاب سهیدر مقا
 شیافزا ابد،ی شیافزا پیژنوت نییتع یوجود اگر درصد خطا نی. با اافتیکاهش  یژنوم یابیارز ینبیشیصحت پ ،یرپذیوراثت

 دهد. شیرا افزا یژنوم یابیارز ینبیشیمناسب، صحت پ یبه عنوان راهکار تواندیتراکم نشانگر م
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