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Genomic evaluation of crossbred progeny due to their limited pedigree and lack of 

genotyping and performance accessibility is inevitably based on the information from 

purebred parental populations to increase crossbred performance. Despite the fact that 

single-step genomic evaluation (ssGBLUP) method can use information from both 

genotyped and non-genotyped animals simultaneously, leading to more accurate 

genomic estimated breeding values, but due to the incompatibility of the genomic and 

pedigree relationship matrices, it might lead to dispersion (inflation/deflation) and bias 

in the estimated breeding values higher than that with the BLUP method. Therefore, 

in this study, the prediction ability of the genomic breeding value of crossbred progeny 

was investigated based on the ssGBLUP method and simulation data of the purebred 

parents and crossbred population, considering the different scaling factor of residual 

polygenic variance. Based on the results of this study, the use of different ratio of 

residual polygenic (β) variance to incorporate the genomic and pedigree relationship 

matrices did not considerably affect the accuracy, bias and dispersion of the predicted 

genomic breeding values in crossbred progeny. In addition, the effect of proportion of 

residual polygenic variance (β) in blending the genomic and pedigree relationship 

matrices does not significantly affect the convergence point. Therefore, to simplify the 

model, the default value of β (0.05) might be used in the inverse of the relationship 

matrix.  
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Extended Abstract 

Introduction 

Crossbreeding, as outcrossing between breeds, is widely used in most livestock breeds to benefit from 

hybrid vigor effects and breed complementarity to improve performance levels of crossbred offspring. Proper 

crossbreeding plans can also prevent inbreeding and inbreeding depression. In fact, the main reasons to use 

crossbreeding plans are: 1- Using different levels of additive genetic effects between breeds, 2- Take advantage 

of hybrid vigor due to non-additive effects such as epistasis, dominance and over dominance and also, prevent 

inbreeding and inbreeding depression. However, collecting information on crossbred populations is difficult 

and expensive so, the breeding value of crossbreds is inevitably predicted based on the information of the 
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parental purebreds. The genomic evaluation of crossbred offspring in order to increase their performance, is 

primarily based on the information of purebred parents, while it eventually leads to the selection of superior 

purebreds in the parental lines (Esfandyari et al., 2015). Nevertheless, A variety of factors such as genetics-

environment interactions, linkage disequilibrium, non-additive genetic effects such as dominance, epistasis and 

imprinting, reduce the genetic correlation between these two populations, therefore the selection based on 

purebred parental populations will not necessarily produce crossbred offspring with higher performance. 

However, due to the low genetic correlation between the two populations, purebred animals do not always 

produce crossbred offspring with enough high performance. In general, predicting the breeding value of each 

population requires information from the reference population of the same population, but inevitably, genetic 

evaluation of crossbred uses information from mixed populations with high genetic correlation. 

Additionally, Single-step Genomic Best Liner Unbiased Prediction (ssGBLUP) models can simultaneously 

use genotyped(G) and non-genotyped animal’s information (𝑨𝟐𝟐) which leads to realize more accurate genomic 

breeding values.  But then, one of the major challenges in using ssGBLUP and simultaneously using pedigree 

and genomic matrices of genotyped and non-genotyped animals is compromised with incompatibility between 

the two matrices, which can lead to bias and dispersion of genomic estimated breeding values. The 

compatibility of these two matrices means that the mean of diagonal and non-diagonal elements of G and 𝑨𝟐𝟐 

must be similar. To calculate 𝑯−𝟏, 𝑮−𝟏is blended to a small part of a positive definite matrix, which usually 

includes either an Identity matrix or 𝑨𝟐𝟐, but the condition for blending 𝐺 with 𝑨𝟐𝟐would be inversable and 

compatible (Vitezica et al., 2011). One simple way to reduce the bias and decrease the predicted inflation and 

deflation of GEBV is to consider inbreeding coefficient in calculation of inverse of the relationship matrices 

and reliability, besides using the appropriate proportion of residual polygenic variance in blending of genomic 

and pedigree relationship matrices. So, the use of multiple populations and appropriate genomic evaluation 

models to predict of crossbred performance has been a subject of interest of this investigation. 

 

Material methods 

In this study, the datasets of purebred and crossbred animals were simulated based on a sheep production 

system for a single trait with a heritability of 0.3. This simulation was implemented with 50K single nucleotide 

polymorphisms and 500 quantitative trait loci (QTLs) across the whole genome. Minor allele frequencies of 

markers were assumed upper than 0.05 and mutation rates of the SNPs and QTL were considered 2.5 × 10−5. 

In this situation, the QTL allele effects are inferred from a Gamma distribution allowing for 𝛼 = 0.4.  True 

breeding value (TBV) has counted the sum of the additive effects for each QTL and the observed phenotypes 

were computed additive effect and residual effects. The ability to predict GEBV in crossbreds was investigated 

using ssGBLUP method and simulated information of purebred parental and crossbred progenies. Further, we 

investigated the effect of proportion of residual polygenic variance in blending of genomic and pedigree 

relationship matrices in order to improve the prediction ability. 

 

Results 

 The results showed that using genotype of crossbred animals in combination with purebred parental 

population in genomic evaluation improved the prediction accuracy, when the breeding objective was to 

increase the crossbreed performance. In addition, considering inbreeding coefficient in calculation of the 

inverse of the relationship matrix and the consistency of prediction decreased the prediction bias and increased 

the reliability of GEBV. Furthermore, different residual polygenic variance (β) values did not have a significant 

effect on the accuracy, bias and inflation or deflation of the prediction of GEBV in crossbred animals. 

 

Conclusion 

 The prediction accuracy, bias, and dispersion were similar across the different proportion of residual 

polygenic variance (β) in blending the genomic and pedigree relationship matrices, therefore, for the simplicity 

of ssGBLUP model, it is recommended to use the default β (0.05). 
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  ها:واژهکلید
 یژنوم یابیارز ،یگر ختهیآم
 ،ینبیشیپ ییتوانا ،ایمرحلهتک 

 سازی.هیشب

  اساس برمعمولا  ،هاآن عملکرد و پیژنوت شجره، به یدسترس تیمحدود لیدل به ختهیآم نتاج یژنوم یابیارز

 یابیارز یریکارگ به. ردیگیم انجام ختهیآم نتاج عملکرد بهبود هدف با ینیوالد خالص یهاتیجمع اطلاعات

 فاقد و شده پیژنوت نییتع واناتیح اطلاعات از همزمان استفاده رغمیعل( ssGBLUP) یامرحلهتک یژنوم

 ،یاشجره و یژنوم یشاوندیخو یهاسیماتر یسازگار عدم لیدل به ،ینیبشیپ ییتوانا شیافزا یبرا پیژنوت

 BLUP روش به نسبت شده ینیبشیپ یاصلاح ارزش رو به بالا بیار وپراکندگی بیشتر  موجب است ممکن

 یساز هیشب اطلاعات اساس بر ختهیآم افراد یژنوم یاصلاح ارزش ینیبشیپ ییتوانا مطالعه نیا در لذا. شود

 نسبتهای گرفتن نظر در با ssGBLUP روش از استفاده با ختهیآم نتاج و ینیوالد خالص یهاتیجمع شده

 مختلف نسبتهای از استفاده پژوهش نیا جهینت اساس بر. است شده یبررس ماندهیباق یژنیپل انسیوار مختلف

 بر یاملاحظه قابل ریتاث ،یاشجره و یژنوم یشاوندیخو سیماتر بیترک در( β) ماندهیباق یژنیپل انسیوار

ندارد. بعلاوه در امتزاج ماتریس های  ختهیآم افراد یژنوم یاصلاحارزش ینیبشیپ یپراکندگ ب،یار صحت،

 زمان مدتدر  ( β)باقیمانده ژنیپلی واریانس مختلف ای، نسبتهایخویشاوندی ژنومی و خویشاوندی شجره

 معادل) β فرضشیپ حالت از استفاده مدل، شتریب یسادگ یبرا بنابراین .نداشتاثری  ییهمگرا نقطه به دنیرس

 .باشدیم هیتوص قابل یشاوندیخو سیماتر معکوس لیتشک در( 05/0
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 مقدمه
سازی پیشرفت ژنتیکی صفات استفاده کنندگی نژادی در بهینهمندی از هتروزیس و اثر تکمیلمنظور بهرهگری به از آمیخته

گیری بهره )2ی نژادنیب ایشیافز کیژنت آثار استفاده از سطوح مختلف )1 گری،به کارگیری آمیخته یاصل شود. در واقع دلایلمی
با این وجود به دلیل  .(Falconer, 1996)زی و غالبیت و فوق غالبیت استافزایشی مثل اپیستااز هتروزیس ناشی از آثار غیر

بر اساس اطلاعات  بیشتر ختهیدر افراد آم یژنوم یابیارزهای دامی، گونه بودن رکوردبرداری در جمعیت آمیخته هزینهسخت و پر
 اماخالص خواهد شد،  تیمنجر به انتخاب افراد خالص برتر در جمع قتیکه در حق ردیگیصورت م ینیخالص والد ینژادها

 نتاج افراد این لزوما و بود نخواهد هاآمیخته عملکرد برای مناسبی کنندهبینیپیش والدینی خالص افراد اطلاعات از استفاده
 مشترکبر اساس اطلاعات  یابیارز با این وجود .(Esfandyari et al., 2015) کرد نخواهند تولید بالاتری عملکرد با آمیخته
 Van Grevenhof & Van der). دکنمیها ارائه آمیخته یبرا تریدقیق بینیپیش به طور بالقوه های خالص و آمیختهجمعیت

Werf, 2015)فراد اصلاحی گروه خاصی از افراد نیازمند اطلاعات جمعیت مرجع از همان دسته از ابینی ارزشبه طور کلی پیش
( در بهترین حالت استفاده از جمعیت مرجع 𝐹2در مقابل  𝐹1همخونی مشابه و متفاوت )  است اما در افراد آمیخته دارای درصد

، استفاده ختهیآم یهاتیاطلاعات در جمع یآوربودن جمع نهیهزسخت و پر لیبه دلاین  وجود با. شود توصیه تواند جداگانه می
 به عنوان یک موضوع تحقیقاتی در حال بررسی و مطالعه قرار دارد ینیخالص والد ینژادهانژادی و یا جمعیت چند اطلاعاتاز 

(Misztal et al., 2022).  

ssGBLUP(1(ای ارزیابی ژنومی تک مرحله    𝑨  و 𝑨𝟐𝟐ی شامل اشجره یشاوندیخوهای سیماتربا به کارگیری همزمان  
و با استفاده  شده محقق یشاوندیخو روابط عنوان به  (𝑮)یژنوم یشاوندیخو سیماتر و انتظارمورد یشاوندیخو روابط عنوان به

تر ارزش اصلاحی برای حیوانات فاقد ژنوتیپ می شود زیرا روابط خویشاوندی از توزیع مشترک این دو منجر به برآورد صحیح
 معکوس دراین روش، لذا .(Legarra et al., 2009)شوداستنباط می حیوانات فاقد ژنوتیپ با استفاده از اطلاعات ژنوتیپی سایر افراد

 یدارا افراد یبرا یاشجره یشاوندیخو روابط سیماتر معکوس و( 𝑮−𝟏)یژنوم ،(𝑨−𝟏)یاشجره یشاوندیخو روابط سیماتر
𝑨𝟐𝟐)پیژنوت

 ssGBLUPهای اصلی به کارگیری قرارمی گیرد. با این وجود یکی از چالش  𝑯−𝟏در یک ماتریس ترکیبی با عنوان (𝟏−

دهی به این دو ماتریس به ای و ژنومی برای افراد دارای ژنوتیپ و چگونگی وزنعدم سازگاری ماتریس خویشاوندی شجره
است. سازگاری این دو ماتریس به این معنی است که باید میانگین عناصر قطری و غیرقطری ها منظور سازگار نمودن آن

 Vitezica)اریب دار و دارای پراکندگی خواهد بود GEBVبینی مشابه باشد، در غیر این صورت نتایج پیش 𝑨𝟐𝟐و  𝑮های ماتریس

et al., 2011).  به منظورمحاسبه𝑯−𝟏 خویشاوندی ژنومی ماتریس، معکوس(𝑮−𝟏  )سمت کوچکی از یک ماتریس معین را به ق
2مثبت اضافه  می باشد ولی شرط 𝑨𝟐𝟐ماتریس یکه و یا ماتریس یک ماتریس معین مثبت شامل می کنند که معمولا این  

𝑨𝟐𝟐)و معکوس آن 𝑨𝟐𝟐و سازگار بودن آن با ماتریس، معکوس پذیر بودن  𝑨𝟐𝟐به  𝑮 اضافه نمودن
 Vitezica et)خواهد بود (𝟏−

al., 2011). مناسب  اضافه نمودن ماتریس معین مثبت به روابط خویشاوندی ژنومی با استفاده از تعیین ضرایب𝛼 و𝛽  انجام
به کارگیری  .ردیگیرا در نظر نم آن یژنوم یشاوندیخو سیکه ماتر است ماندهیباق یژنیپل انسیاز وار ینسبت β بیضرشود. می

3 ناتکینخویشاوندی روابط یک ماتریس  منجر به ایجاد  βضریب  خواهد ژنی باقیمانده در مدل پلیآثار که معادل برازش شده  
سازگاری ماتریس خویشاوندی کنترل عدمباشد. می 𝛽 یمنها کی معادل زین 𝛼 بیضر ، دراین صورت(Liu et al., 2014)بود

GEBV4تر ارزش اصلاحی ژنومی)بینی دقیقای با تغییر این عوامل ترکیبی منجر به افزایش همگرایی و پیشژنومی و شجره  )
بینی مطالعه توانایی پیشلذا در این  باشدجمعیت متفاوت می یاهر صفت، مدل و  برای عوامل مقادیر بهینه این  خواهد شد.

                                                                                                                                                                 
1. Single Step Genomic Best Liner Unbiased Prediction 

2. Blending 

3. Non-singular 

4. Genomic Estimated Breeding Value 
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GEBV  افراد آمیخته با استفاده از اطلاعات ژنوتیپ جمعیت های خالص والدینی و نتاج آمیخته با در نظر گرفتن عوامل مختلف
 ترکیبی بررسی شده است. 

 

 مواد و روش ها
رورش گوسفند با پسیستم مشابه   3/0 یریپذوراثتدر این مطالعه داده های افراد خالص و آمیخته برای یک صفت با 

 5000ه اندازه در ابتدا یک جمعیت تاریخی ب. (Sargolzaei & Schenkel, 2009)شبیه سازی شد QMSimافزار استفاده از نرم
عادل پیوستگی، با استفاده ترای ایجاد عدم اندازه این جمعیت ثابت در نظر گرفته شد، سپس ب 1000حیوان شبیه سازی و تا نسل 

ثابت در نظر گرفته شد.  اندازه جمعیت 2000رسید و تا نسل  1500در نسل  2000به  5000از گلوگاه ژنتیکی اندازه جمعیت از 
راس  500و نمونه به اندازه تعداد د 10به  1و با در نظر گرفتن نسبت جنسی  Bو  Aهای اولیه پس از آن به منظور ایجاد جمعیت

درصد  50تن مقدار گیری و سپس با در نظر گرفراس نر از آخرین نسل جمعیت تاریخی به صورت تصادفی نمونه 50ماده و 
نسل به صورت تصادفی  200ا بره به ازای هر مادر در هر نسل، جمعیت های ساخته شده ت 5برای نسبت تولد نر به ماده و تعداد 

بار زایش در  4درصد و  20ش درون نژادی داده شدند. قابل ذکر است که تعداد نتاج به ازای هر مادر با فرض دوقلوزایی آمیز
 بره در هر نسل در نظر گرفته شده است.  5هر نسل تقریبا معادل 

راس  1000وم، تعداد با ایجاد گلوگاه ژنتیکی د  Bو  Aپس از آن به منظور توسعه این دو جمعیت و ایجاد نژادهای خالص 
نسل آمیزش درون نژادی  10به صورت تصادفی نمونه گیری و تا  Bو  Aراس نر از هر یک از جمعیت های اولیه  100ماده و 

BLUP1بینی کننده نااریب خطی )در این مرحله با به کارگیری مدل بهترین پیش داده شدند. های اصلاحی بر پایه (، ارزش
ها، انتخاب افراد جایگزین بر اساس درصد جایگزینی برای ماده 50درصد جایگزینی برای نرها و  20شجره برآورد و با فرض 

بینی شده و انتخاب حیوانات حذفی بر اساس سن بالا و تقریبا پس از یک نسل انجام شد. در بالاترین ارزش اصلاحی پیش
راس ماده  1000به عنوان خط پدری و  Aنژاد  10و  9، 8راس نر از هر یک از نسل های  100نهایت برای تولید نتاج آمیخته، 

 به عنوان خط مادری با همدیگر تلاقی داده شد.  Bنژاد  10و  9، 8از هر یک از نسل های 
شبیه سازی شده است.  1به منظور شبیه سازی ژنوم، تعدادی کروموزوم اتوزوم با در نظر گرفتن پارامترهای ژنتیکی جدول 

TBV2واقعی)ارزش اصلاحی  و آثار باقیمانده در نظر گرفته  TBVها و فنوتیپ صفت شامل  QTL( معادل مجموع آثار افزایشی 
 102200سازی شده شده است. ارزیابی ژنومی با هدف بهبود عملکرد نتاج آمیخته و با استفاده از اطلاعات شجره و رکورد شبیه

های اخیر ( که به نسبت مساوی در نسلCو  A ،Bهر سه جمعیت ) ژنوتیپ از 15000های خالص والدینی و راس از جمعیت
 گیری شده بود انجام گرفت.نمونه

 پارامترها استفاده شده در شبیه سازی .1جدول 

 پارامتر مقدار

 پذیریوراثت 3/0

 طول ژنوم  سانتی مورگان 3421

 تعداد کروموزوم 26

 تراکم نشانگری 50000

 (QTL)تعداد جایگاه صفت کمی 500

 یا جایگاه نشانگری QTLنرخ جهش  10−5  ×5/2

 فراوانی آلل نادر 05/0

 QTLتوزیع آثار افزایشی  گاما(4/0 ,66/1)

                                                                                                                                                                 
1. Best Liner Unbiased Prediction (BLUP)  

2. True Breeding Value (TBV) 
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پذیر ای به منظور پیدا کردن مقادیر بهینه عوامل ترکیبی و بهترین ترکیب معکوسدر این مطالعه ارزیابی ژنومی تک مرحله
1صحتبر اساس  ایماتریس خویشاوندی ژنومی و شجره 2یپراکندگ،  3اریب  ، 4و قابیلت اطمینان  بینی شده ارزش اصلاحی پیش 

 بررسی شده است؛   BLUPF90 (Misztal et al., 2014)افزارهای خانواده با استفاده از نرم ( 1)افراد آمیخته و مدل آماری رابطه 
𝒚 (1رابطة  = 𝑿𝒃 + 𝒁𝒖 + 𝒆 

بردار آثار  باقیمانده  𝒆بردار آثار ژنتیک افزایشی و  𝒖بردار اثر عوامل  ثابت)جنس و نژاد( ،   𝒃بردار فنوتیپ،   𝒚که در اینجا 
است که فرض می شود آثار ژنتیک افزایشی و باقیمانده مستقل از هم و به ترتیب دارای توزیع نرمال با پارامترهای 

𝒖~𝑁(𝟎, 𝑯𝜎𝑢
,𝒆~𝑁(𝟎و  (2 𝐈𝜎𝑒

به ترتیب ماتریسی است که به ترتیب حیوانات را به آثار ثابت و تصادفی  𝒁و   𝑿 هستند. (2
 نیز به صورت زیر محاسبه خواهد شد؛  𝑯−1کند. ماتریس مرتبط می

𝑯−𝟏 (2رابطة  =  𝑨−𝟏 + [
𝟎 𝟎
𝟎 𝑮−𝟏 − 𝑨𝟐𝟐

−𝟏] 

 𝑮 سیماتر به  𝑨𝟐𝟐 سیماتراز  یاضافه نمودن کسر با یاو شجره یژنوم یشاوندیخو یهاسیماتر ریمعکوس پذ بیترک
𝟏)معادل  یژنوم یشاوندیخو سیماتر صورت نیدر ا شودیم انجام − 𝜷)𝑮𝟎 + 𝜷𝑨𝟐𝟐 نجایکه در ا بود خواهد 𝑮𝟎 سیماتر 

و  5/0. ، 2/0، 1/0 شامل یژنیپل انسیروامختلف  نسبتهای 𝜷و مثبت نیمع سیماترقبل از اضافه نمودن  یژنوم یشاوندیخو
 .(Pahlavan et al., 2023)است 05/0

 شده گرفته نظر در ختهیآم افراد در شده ینیبشیو پ یواقع یارزش اصلاح یارتبه یهمبستگ عنوانبه  یابیارز صحت
 یاصلاح ارزش بر یواقع یاصلاح ارزش( 𝑏1)ونیرگرس بیبا توجه به انحراف ضر یارزش اصلاح ینیبشیپ یپراکندگ. است

های اصلاحی ی ارزشنیبشیباشد پ کیاز  شیب ونیرگرس بیکه مقدار ضر یصورت در. است هشد نییتع کیشده از  ینیب شیپ
حد خواهد  از دارای پراکندگی بیش هاینیبشیپ باشد کیکمتر از ضریب رگرسیون  اگر و استدارای پراکندگی کمتر از حد 

شده  ینیب شیپ یاز ارزش اصلاح یواقع یارزش اصلاح نیانگیبه عنوان انحراف م ینیبشیپ بی. ار(Tsuruta et al., 2019)بود
 محاسبه ریز فرمول اساس بر یاصلاح ارزش ینیبشی)توان دوم صحت( پ نانیاطم تیقابل نیهمچن. است شده گرفتهدر نظر 

 .(Aguilar et al., 2020)شد

𝒓𝒆𝒍𝒊 (3رابطة  = 𝟏 −
𝑷𝑬𝑽𝒊

(𝟏 + 𝑭𝒊)𝝈𝒖
𝟐
 

𝜎𝑢بینی، دهنده واریانس خطای پیشنشان  𝑃𝐸𝑉𝑖که در اینجا 
 ام می باشد.  𝑖میزان همخونی فرد    𝐹𝑖واریانس ژنتیکی  و 2

 

 نتایج و بحث
بینی برآورد و قابلیت پیشairmelf90 (Misztal et al., 2014)افزار های واریانس با استفاده از نرمدر این مطالعه ابتدا مولفه

 2مورد بررسی قرار گرفت که نتایج آن در جدول ( β)ژنی باقیماندهارزیابی ژنومی برای مقادیر مختلف نسبتهای واریانس پلی

 β ای در مقادیر مختلفهمبستگی رتبه دهد که صحت ارزیابی با استفاده ازنشان داده شده است. نتایج این پژوهش نشان می
بینی ژنومی باشد. به علاوه استفاده از اطلاعات ژنوتیپی افراد آمیخته منجر به افزایش صحت پیشدرصد می 75مشابه و حدود  ،

نگین اصلاحی هر فرد، نصف میاتر روابط خویشاوندی و سهم واریانس مندلی است. زیرا ارزششود که ناشی از برآورد دقیقمی
ارزش اصلاحی والدین بعلاوه میزان انحراف مندلی آن فرد است که ماتریس روابط خویشاوندی شجره بخش واریانس مندلی 

های موثر بر صفت شناسایی شده باشد ماتریس QTLدهد زمانی که کلیه گیرد. اگر چه مطالعات نشان میآن را در نظر نمی

                                                                                                                                                                 
1. Accuracy 

2. Dispersion 

3. Bias 

4. Reliability  
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بهتر است با یک ماتریس یکه ترکیب شود، زیرا ممکن است که از کاهش صحت ارزیابی  𝑨𝟐𝟐به جای خویشاوندی ژنومی 
  .(Fragomeni et al., 2017)جلوگیری شود

 
 (β) باقیمانده یژنپلی واریانسهای مختلف بینی ارزش اصلاحی ژنومی با در نظر گرفتن نسبتمولفه های واریانس و صحت پیش .2جدول

 (β)بتا قابلیت اطمینان ای(رتبه صحت)همبستگی بیار واریانس ژنتیکی واریانس باقیمانده

697/0 130/0 374/0- 750/0 771/0 05/0 

698/0 129/0 376/0- 753/0 773/0 1/0 

698/0 127/0 376/0- 755/0 775/0 2/0 

699/0 125/0 360/0- 745/0 765/0 5/0 
 
 

ژنوتیپ نتاج آمیخته به همراه والدین خالص به منظور پیش بینی ارزش اصلاحی ژنومی افراد  تدر این مطالعه از اطلاعا
بینی به میزان همبستگی ژنتیکی جمعیت خالص و آمیخته بستگی آمیخته استفاده شده است که میزان بهبود صحت پیش

اگرچه در ارزیابی ژنومی گاو شیری هلشتاین، به دلیل در دسترس بودن جمعیت مرجع مناسب، . (Esfandyari et al., 2015)دارد
کاهش  گیرد زیرا این نگرانی وجود دارد که موجبفنوتیپ آمیخته ها در ارزیابی ژنتیکی نژاد خالص مورد استفاده قرار نمی

 گاو از کمتر گوسفند در ژنومی انتخاب از ناشی ژنتیکی پیشرفت .(VanRaden et al., 2020)صحت ارزیابی در نژاد خالص شود
 صفات جمله از) است پرهزینه و سخت انها گیری اندازه که است صفاتی برای انتخاب از ناشی عمده طور به و بوده شیری
 نژادیاصلاح صفات از بسیاری زیرا(. تولیدی پشم میزان و کیفیت به مربوط صفات و بیماری به مقاومت لاشه، کیفیت به مربوط

 پرورش صنعت در ژنومی انتخاب توسعه در هاتلاش عمده بنابراین شودنمی رکوردگیری گوسفند پرورش مختلف هایسیستم در
. (Brown et al., 2018) باشد مختلف صفات فنوتیپی اطلاعات  دارای که است مناسبی مرجع جمعیت تشکیل دنبال به گوسفند

بینی ارزش اصلاحی است، زیرا نشانگری بهترین حالت در پیشبه طور کلی استفاده از جمعیت مرجع تک نژادی در برآورد آثار 
و نشانگر در جمعیت های ترکیبی منجر به کاهش صحت و  QTL بین( LD 1)نبود پایداری در حالت عدم تعادل پیوستگی

از طرفی نحوه محاسبه ماتریس روابط خویشاوندی جمعیت مرجع  .(Alvarenga et al., 2020)شودبینی میافزایش اریب پیش
بر برآورد واریانس و کوواریانس ژنتیکی  دهنده جمعیت مرجعچند نژادی به دلیل تفاوت در نسل پایه هر یک از نژادهای تشکیل

از طرفی هنگامی که توزیع اثرات  جایگزینی آللی به .(Wientjes et al., 2017)گذار استو همبستگی ژنتیکی بین نژادی تاثیر
های مختلف به دلیل تفاوت در جایگزینی آللی صفت موردنظر درجمعیتفراوانی آللی هر صفت بستگی داشته باشد اثرات 

 .(Wientjes et al., 2017)باشدفراوانی آللی متفاوت خواهد بود بنابراین برآورد روابط خویشاوندی ژنتیکی بین جمعیتی دشوار می
های آللی نسل پایه شجره محاسبه نیز بر اساس فراوانی 𝑮 باید ماتریس  𝑮و  𝑨های خویشاوندی برای سازگار کردن ماتریس

های یکی از راه. های موردنظر می باشدولی مشکلی که وجود دارد عدم دسترسی به فراوانی آلل، (VanRaden, 2008) شود
، 𝑯ای به منظور تشکیل ماتریس قطری، ماتریس های خویشاوندی ژنومی و شجرهساده سازگار نمودن عناصر قطری و غیر

تشکیل معکوس ماتریس    .(Legarra et al., 2014) باشدمی 𝑨𝟐𝟐و  𝑮ترکیب ماتریس در  استفاده از ضرایب مناسب
بینی ارزش اصلاحی نتاج آمیخته در کلیه سناریوها دهد اریب پیشژنی نشان میخویشاوندی با استفاده از تغییر واریانس پلی

بینی ارزش اصلاحی ژنومی دهنده تخمین کمتر از حد پیش. منفی بودن اریب نشان(2بود )جدول  -37/0تقریبا مشابه و معادل 
در فرآوانی  در جمعیت های آمیخته و چند نژادی به دلیل تفاوت 𝑮و  𝑨های خویشاوندی است. افزایش عدم سازگاری ماتریس

 Lourenco) شودبینی شده میها  منجر به افزایش اریب و تخمین بیش از حد ارزش اصلاحی پیشآللی و ناهمگنی جمعیت

et al., 2016) . زیرا میانگین عناصر قطری )میانگین همخونی( و غیر قطری)روابط خویشاوندی ژنتیکی افزایشی( درماتریس
𝑨𝟐𝟐 گری قرار داردتحت تاثیر کامل بودن شجره، اندازه موثر جمعیت، انتخاب، رانش ژنتیکی و سیستم تلاقی(Falconer, 

  .(VanRaden, 2008)شودهای آللی برآورده مینومی با استفاده از فراوانیدر حالی که عناصر ماتریس خویشاوندی ژ، (1996

                                                                                                                                                                 
1. Linkage Disequilibrium 
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شود، ممکن است که های اخیر تخمین زده های آللی نسلساس فراوانیبنابراین هنگامی که ماتریس خویشاوندی ژنومی بر ا
های اخیر آللی نسل بر پایه فراوانی GEBVای بالاتر باشد. به عبارتی میانگین میانگین عناصر ماتریس خویشاوندی شجره

های اخیر صفر نباشد. لذا ماتریس روابط خویشاوندی ژنومی بر پایه فراوانی آللی نسل EBVتواند صفر باشد، حتی اگر مقدار می
 . (Masuda et al., 2022)تواند اثر انتخاب در نسل های گذشته را برآورد کندنمی

با بینی ارزش اصلاحی ژنومی نادیده گرفتن همخونی یکی دیگر ازعواملی است که باعث افزایش پراکندگی و اریب پیش
به عنوان تابعی از  تواندمی مبتنی بر مدل از طرفی صحت .(Kluska et al., 2021)شود می ssGBLUP استفاده از مدل

افراد  همخونیباشد، با این وجود به طور عمده میزان برای هر فرد ( 𝐹)و ضریب همخونی( 𝑃𝐸𝑉𝑖)بینی واریانس خطای پیش
، که این امر موجب معکوس ماتریس خویشاوندی نادیده گرفته می شود محاسبهدر قابلیت اطمینان و  جمعیت مورد ارزیابی
عدم در نظرگرفتن  .(Aguilar et al., 2020)و تخمین کمتر قابلیت اطمینان ارزیابی خواهد شد بینیافزایش خطای پیش

 از شیببینی پیشمنجر به  ،افراد دارای ژنوتیپ و فاقد ژنوتیپهای اصلاحی ژنومی ارزش برای ssGBLUPمدل همخونی در 
قابلیت اطمینان و معکوس  محاسبه که همخونی در شده استلذا توصیه اکید  ارزش اصلاحی خواهد شد  حد از کمتر ای و  حد

در نظر گرفتن همخونی در معکوس ماتریس خویشاوندی  .(Aguilar et al., 2020)گرفته شودماتریس خویشاوندی در نظر 
 (.2می باشد)جدول  77/0، مشابه و حدود  βابلیت اطمینان برای تمامی مقادیر مختلف دهد قو قابلیت اطمینان نشان می

 یناش تواندیم که است مدل ینیبشیپ ییتوانا کننده نییتع یارهایمع از یکی یژنوم یاصلاح ارزش ینیبشیپی پراکندگ
1یاصلاح ارزش حد از شیبپراکندگی  ،( ,2017Misztal)باشد یژنوم و یشاوندیخو سیماتر بیترک در یسازگار عدم از  یهنگام 

 یمختلف یهانسل در انتخاب یدهایکاند است.  در این صورت ممکن است  کی از کمتر ونیرگرس بیضر که دهدیم رخ
حالی که پراکندگی در  ،(Neves et al., 2012)از اطلاعات شجره و ژنوتیپ در دسترس باشد یمختلف ریمقاد ای و باشند قرارداشته

2کمتر از حد ارزش اصلاحی بینی ارزش زمانی خواهد بود که ضریب رگرسیون بالاتر از یک است. نتایج میزان پراکندگی پیش 
بینی ارزش اصلاحی ، دارای کمترین پراکندگی در پیشβبرای  5/0دهد که مقدار نشان می 1اصلاحی در مطالعه حاضر در شکل 

-همگرایی میمنجر به افزایش اریب و عدم 001/0کمتر از  βدهند که استفاده از مطالعات نشان میو صحت ارزیابی بود 

 ,.Lourenco et al)گزارش شده است 5/0تا  01/0در ارزیابی های ژنومی  βلذا بهترین دامنه  . (Hollifield et al., 2022)شود

ژنوتیپ کم و ماتریس خویشاوندی دارای که تعداد افراد قابل توصیه است زمانی  5/0بالاتر از  βاستفاده از به علاوه  .(2020
  .(Meyer et al., 2018)خوبی تخمین بزندژنومی نتواند واریانس خویشاوندی افزایشی را به 

 

 
 بینی(.بینی شده ژنومی)پراکندگی پیشمقادیر ضریب رگرسیون ارزش اصلاحی واقعی بر ارزش اصلاحی پیش .1شکل

                                                                                                                                                                 
1 Inflation 

2 Deflation 

1/070 1/070 1/060

1/020

0/960

0/980

1/000

1/020

1/040

1/060

1/080

1/100

0/05 0/1 0/2 0/5

ون
سی

گر
ب ر

ضری

(β)بتا 



 347      و دیگران بارانی / ...یژنوم یابیزار ینیب شیپ ییبر توانا ماندهیباق ژنییپل انسینسبت وار رییتغ یبررس پژوهشی( -)علمی 

 

 

 نتیجه گیری کلی
ای فرصت مناسب برای استفاده از مدل ارزیابی ژنومی تک مرحلههای آمیخته، دلیل محدودیت در رکوردبرداری جمعیت هب

بینی ارزش اصلاحی بینی، اریب و پراکندگی پیشرغم افزایش صحت پیشکند. ولی علیارزیابی ژنومی افراد آمیخته فراهم می
ی شجره و ژنومی بالاتر می باشد که به طور عمده ناشی از عدم سازگاری ماتریس روابط خویشاوند BLUPنسبت به روش 

های اصلاحی استفاده از همخونی در معکوس ماتریس ارزش بینیاست. یکی از راه های ساده کاهش اریب و پراکندگی پیش

تاثیر قابل   βخواهد بود. استفاده از مقادیر مختلف  𝐴22با معکوس ماتریس  𝐺خویشاوندی و ترکیب مناسب معکوس ماتریس 
اصلاحی ژنومی افراد آمیخته نداشت لذا برای بینی ارزشتخمین بیش از حد و کمتر از حد پیشای بر صحت، اریب و ملاحظه

 شود.( توصیه می05/0معادل  βفرض)سادگی بیشتر مدل، استفاده از حالت پیش

 
REFERENCES 

Aguilar, I., Fernandez, E. N., Blasco, A., Ravagnolo, O., & Legarra, A. (2020). Effects of ignoring 

inbreeding in model‐based accuracy for BLUP and SSGBLUP. Journal of animal breeding and 

genetics, 137(4), 356-364 . 
Alvarenga, A. B., Veroneze, R., Oliveira, H. R., Marques, D. B., Lopes, P. S., Silva, F. F., & Brito, 

L. F. (2020). Comparing alternative single-step GBLUP approaches and training population 

designs for genomic evaluation of crossbred animals. Frontiers in Genetics, 263 . 
Brown, D., Swan, A ,.Boerner, V., Li, L., Gurman, P., McMillan, A., Van der Werf, J., Chandler, H., 

Tier, B., & Banks, R. (2018). Single-step genetic evaluations in the Australian sheep industry. 

Proceedings of the world congress on genetics applied to livestock production , 
Esfandyari, H., Sørensen, A. C., & Bijma, P. (2015). Maximizing crossbred performance through 

purebred genomic selection. Genetics Selection Evolution, 47(1), 1-16 . 
Falconer, D. S. (1996). Introduction to quantitative genetics. Pearson Education India . 
Fragomeni, B. O., Lourenco, D. A., Masuda, Y., Legarra, A., & Misztal, I. (2017). Incorporation of 

causative quantitative trait nucleotides in single-step GBLUP. Genetics Selection Evolution, 

49(1), 1-11 . 
Hollifield, M. K., Bermann, M., Lourenco, D., & Misztal, I. (2022). Impact of blending the genomic 

relationship matrix with different levels of pedigree relationships or the identity matrix on 

genetic evaluations. JDS communications, 3(5), 343-347 . 
Kluska, S., Masuda, Y., Ferraz, J. B. S., Tsuruta, S ,.Eler, J. P., Baldi, F., & Lourenco, D. (2021). 

Metafounders May Reduce Bias in Composite Cattle Genomic Predictions. Frontiers in 

Genetics, 1440 . 
Legarra, A., Aguilar, I., & Misztal, I. (2009). A relationship matrix including full pedigree and 

genomic information. Journal of dairy science, 92(9), 4656-4663 . 
Legarra, A., Christensen, O. F., Aguilar, I., & Misztal, I. (2014). Single Step, a general approach for 

genomic selection. Livestock Science, 166, 54-65 . 
Liu, Z., Goddard, M., Reinhardt, F., & Reents, R. (2014). A single-step genomic model with direct 

estimation of marker effects. Journal of dairy science, 97(9), 5833-5850 . 
Lourenco, D., Legarra, A., Tsuruta, S., Masuda, Y., Aguilar, I., & Misztal, I. (2020). Single-step 

genomic evaluations from theory to practice: using SNP chips and sequence data in BLUPF90. 

Genes, 11(7), 790 . 
Lourenco, D., Tsuruta, S., Fragomeni, B., Chen, C., Herring, W., & Misztal, I. (2016). Crossbreed 

evaluations in single-step genomic best linear unbiased predictor using adjusted realized 



 1403، دوم ، شمارةمپنجایران، دورة پنجاه و دامی علوم هینشر                                                                                                    348

 

relationship matrices. Journal of animal science, 94(3), 909-919 . 
Masuda, Y., VanRaden, P. M., Tsuruta, S., Lourenco, D. A., & Misztal, I. (2022). Invited review: 

Unknown-parent groups and metafounders in single-step genomic BLUP. Journal of dairy 

science, 105(2), 923-939 . 
Meyer, K., Tier, B., & Swan, A. (2018). Estimates of genetic trend for single-step genomic 

evaluations. Genetics Selection Evolution, 50, 1-11 . 
Misztal, I. (2017). Studies on inflation of GEBV in single-step GBLUP for type. Interbull 

Bulletin (51 .)  
Misztal, I., Stein, Y., & Lourenco, D. (2022). Genomic evaluation with multibreed and crossbred 

data. JDS communications . 
Misztal, I., Tsuruta, S., Lourenco, D., Aguilar, I., Legarra, A., & Vitezica, Z. (2014). Manual for 

BLUPF90 family of programs. Athens: University of Georgia, 199 . 
Neves, H. H., Carvalheiro, R., & Queiroz, S. A. (2012). A comparison of statistical methods for 

genomic selection in a mice population. BMC genetics, 13(1), 1-17 . 
Pahlavan, R., Abdollahi-Arpanahi, R., Afrazandeh, M., Nazari, B. M., & Kazemi, A. (2023). Scaling 

factor assessment in Single-Step GBLUP evaluations for small genotyped populations: a case 

study on Iranian Holstein cattle. Livestock Science, 105287 . 
Sargolzaei, M., & Schenkel ,F. S. (2009). QMSim: a large-scale genome simulator for livestock. 

Bioinformatics, 25(5), 680-681 . 
Tsuruta, S., Lourenco, D., Masuda, Y., Misztal, I., & Lawlor, T. (2019). Controlling bias in genomic 

breeding values for young genotyped bulls. Journal of dairy science, 102(11), 9956-9970 . 
Van Grevenhof, I. E., & Van der Werf, J. H. (2015). Design of reference populations for genomic 

selection in crossbreeding programs. Genetics Selection Evolution, 47(1), 1-9 . 
VanRaden, P., Tooker, M., Chud, T., Norman ,H., Megonigal Jr, J., Haagen, I., & Wiggans, G. 

(2020). Genomic predictions for crossbred dairy cattle. Journal of dairy science, 103(2), 1620-

1631 . 
VanRaden, P. M. (2008). Efficient methods to compute genomic predictions. Journal of dairy 

science, 91(1 1 ,)4423-4414 .  
Vitezica, Z., Aguilar, I., Misztal, I., & Legarra, A. (2011). Bias in genomic predictions for 

populations under selection. Genetics Research, 93(5), 357-366 . 
Wientjes, Y. C., Bijma, P., Vandenplas, J., & Calus, M. P. (2017). Multi-population genomic 

relationships for estimating current genetic variances within and genetic correlations between 

populations. Genetics, 207(2), 503-515 . 
 


