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 06/09/98 ؛ تاریخ پذیرش:14/06/98 تاریخ دریافت:
 

 1چکیده

 طبقهه یک توزیع  مشمولو سختی زایش  ها بیماریهای اهلی شامل: مقاومت به  بسیاری از صفات برجسته در دامسابقه و هدف: 

علت اهمیت در آسایش حیوان و گرایشات انسانی به تولیدات بها ییفیهت بها  و سهال  از       به این صفات .از فنوتیپ هستند بندی 

ای   های ژنتیکی موثر بهر صهفات آسهتانه     شناسایی و تشخیص واریانت. بنابراین باشند میای در اصلاح دام برخوردار  اهمیت ویژه

توانهد نقهش میمهی در     ستا گزینش ژنومی مهی أحیوانی است. در این ر اع  از مقاومت به بیماری یکی از اهداف اصلی در ژنتیک

ژنهومی   یابی سطح زیر منحنهی مشخههه عملکهرد   هدف از تحقیق حاضر، ارزای ایفا یند.  افزایش پیشرفت ژنتیکی صفات آستانه

در  فنوتیهپ دودویهی   برای نرخ مختلف توزیع و بیز  سو بیترین پیشبینی ناریب خطی ژنومی، پشتیبانماشین بردار  های روش

 جمعیت مرجع بود.
 

ههای   جمعیهت سازی شهد.    شبیهQMSim  با استفاده از نرم افزارنسل  1000سی برای أر 1000یک جمعیت پایه  ها: مواد و روش

( و تعهداد متفهاوت جایگهاه    435/0و  221/0(، عدم تعهادل پیوسهتگی )  2/0و  05/0پذیری ) ژنومی برای سطوح مختلف وراثت

ای دودویی،  های مختلف فنوتیپ آستانه جیت ایجاد نسبت .ندسازی شد یروموزوم شبیه 29( بر روی 1000و  100)صفات یمی 

یهد  باشد  یا  (، مانده ) مانده آنیا یمتر از میانگین باقی یه باقی فنوتیپ افراد جمعیت مرجع وابسته به این

سازی شهده   های شبیه جیت آنالیز داده .ند( و سایر حیوانات ید صفر )فنوتیپ مطلوب( اختهاص داده شدیک )فنوتیپ نامطلوب

 یار گرفته شد. هب و بیز  سو بیترین پیشبینی ناریب خطی ژنومی، پشتیبانماشین بردار سه مدل آماری شامل: 
 

 نسبتی نزدیک به شهرای  واقعهی داشهت   این مجموعه بود یه فنوتیپ نامطلوب  یبیترین نرخ آستانه جمعیت مرجع هنگام نتایج:

بیتهرین  و  بیز  سو ،پشتیبانبردار  ینماشهای  در روش سطح زیر منحنی مشخهه عملکردو منجر به ایجاد بیشترین ( -1)

بهرای روش   مشخهه عملکهرد سطح زیر منحنی میزان  (521/0) و یمترین( 813/0)بیشترین  شد. پیشبینی ناریب خطی ژنومی

ژنهومی   سطح زیر منحنهی مشخههه عملکهرد   ثر بر ؤم عاملیصفت طور یلی وراثت پذیری ه بمشاهده شد.  پشتیبانبردار  ینماش

طهوری یهه بها افهزایش وراثهت       هب .بود بیترین پیشبینی ناریب خطی ژنومی، بیز  سو و پشتیبانبردار  ینماش آماریهای  روش

بهرای  ن عهدم تعهادل پیوسهتگی    میهانگی  .در هر سه روش آماری افزایش یافهت  ژنومی مشخهه عملکردسطح زیر منحنی پذیری 
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سطح زیر منحنی بود و  435/0و  221/0سانتی مورگان به ترتیب  05/0در فاصله  با و با عدم تعادل پیوستگی پایین های  جمعیت

بها افهزایش سهطح     پشهتیبان بردار  ینماشو   سوبیز  ،بیترین پیشبینی ناریب خطی ژنومیهای  ناشی از روش مشخهه عملکرد

و  صفت یمی های جایگاهمیان  عدم تعادل پیوستگینتایج این تحقیق نشان داد یه سطح با ی  عدم تعادل پیوستگی افزایش یافت.

امر عملکهرد مببهت   شود، یه این  گیری می های باز نمونه گیری نشانگرهای مجاور در روش نشانگرها، باعث افزایش احتمال نمونه

بیتهرین پیشهبینی   با تر بیهز  سهو و    ژنومی سطح زیر منحنی مشخهه عملکردبا وجود .را به همراه داشت پشتیبانبردار  ینماش

ینتهرل شهدند،    صفت یمی  جایگاههای مختلف، هنگامی یه صفات گسسته توس  تعداد زیادی  در جمعیت ناریب خطی ژنومی

 کرد بیتری داشت.عمل پشتیبانبردار  ینماشروش 
  

سهطح زیهر منحنهی مشخههه     بینهی   رغ  نقش می  نرخ توزیع فنوتیپ دودویی در جمعیت مرجع، بیترین پهیش  علی گیری: نتیجه

وابسته  جریمهبه ساختار ژنتیکی جمعیت مورد آنالیز و پارامتر  پشتیبانبردار  ینماشصفات گسسته دودویی روش  ژنومی عملکرد

 بود.
 

 صحت ژنومی، یادگیری ماشین، سطح زیر منحنی مشخهه عملکرد،  سوبیز  :های کلیدی واژه

 

 مقدمه

در یهارگیری انتخهاب ژنهومی    ه خیر، بأدر سالیای  

آوری تعیین ژنوتیپ منجهر   توسعه تکنولوژی فن نتیجه

نژادی  های اصلاح  ژنتیکی در برنامه  به تسییل پیشرفت

بینهی ژنهومی از    شده است. در حقیقهت صهحت پهیش   

ق انتخههاب ژنههومی افههزایش و بههه سههرعت در   طریهه

برای صفات یمی  اًنژادی و خهوص های اصلاح  برنامه

نژادی پهرداختن   گسترش یافته است. از دیدگاه اصلاح 

محض به این نوع صفات به علت همبستگی منفهی بها   

هها،   از جمله مقاومت به بیمهاری  گسستهبرخی صفات 

اهش درجه سختی زایش و صفات رفتاری منجر به یه 

. در نتیجهه،  (26) شایستگی ژنتیکی حیوان خواهد شد

پیشرفت قابل توجه در افزایش سوددهی اقتههادی در  

نیازمند فیه  بیتهر و    امروزیهای اصلاح نژادی  برنامه

ارد ورود مستقی  به صفات با بروز فنهوتییی گسسهته د  

(18). 

ه این نهوع صهفات، اثهر پهذیری به      گسستهماهیت  

های متعدد و عدم تطابق با توزیهع نرمهال و    وسیله ژن

وراثت مندلی چالش جدیدی را از منظر آماری در این 

در نتیجهه، اسهتفاده از    نوع صفات مطرح یهرده اسهت  

نژاد دام به فیه     انتخاب ژنومی و یاربرد آن در اصلاح

خههاب تفاده در انتهههای آمههاری مههورد اسهه بهها ی روش

ههها و  خیههر روشأ ژنههومی وابسههته اسههت. در سههالیای

های متنوعی برای انتخاب ژنهومی پیشهنیاد شهده     مدل

مشکلات مربوط به ابعهاد بها ی   تا از یک سوی است 

ماتریس ضرایب و تنهوع در میهزان اثهر نشهانگرها بهر      

نههد و از سههوی دیگههر بهها را حههل ینصههفت اصههلاحی 

بینهی   ابی صهحت پهیش  ی خهود در ارزیه  عملکرد بها  

عتر به پیشرفت یچه سر ژنومی راه را برای دستیابی هر

 . (20)ژنتیکی در اصلاح دام میسر سازند

ههای   و روش 2یب خطی ژنومیبیترین پیشبینی نار 

آماری در ارزیابی ژنومی  های ترین روش متداول بیز از

 یواریهانس  –از ساختار واریهانس   به ترتیب یه هستند

برای رسیدن بهه   نشانگرها فنوتییبه مستقی  و رگرسیون

. با ایهن حهال   (6) گیرد تابعی از رواب  ژنومی بیره می

های یادگیری ماشین بهه طهور    های اخیر روش در سال

ههای ارزیهابی ژنهومی     ای جیهت حهل چهالش    گسترده

هها   ایهن الگهوریت    .(7) انهد  مطرح شده گسستهصفات 
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ای از داده ها بدون نیاز  توانایی پیشبینی را در مجموعه

به تهحیح الگوی خاصی از وراثت، بیینهه یهرده و در   

 انهد  نیهز وارد شهده   گسستههای ژنومی صفات  ارزیابی

بهردار   ینماشه تهوان   هها مهی   روشجمله ایهن  . از (13)

بهها  در  صههحترا نههام بههرد یههه عههلاوه بههر  3پشههتیبان

-ژن، پهروتیین -، در تشخیص ژن(7)ژنومی  بینی پیش

ههای مهرتب  بها     محهی ، ژن -پروتیین، اثهر متقابهل ژن  

سههازی جیههت ارتبههاط میههان ترییههب   بیمههاری، مههدل

 و های در ارتباط با صفت هدف نشانگرها، انتخاب ژن

اسهیدها   تنظیمی در تهوالی آمینهو   شناسایی فایتورهای

 .(32)ای دارند  نقش برجسته

 یهادگیری  ههای  روش از استفاده مورد در تحقیقات 

 از نشههانهههفات گسسههته ی ژنههوم ارزیههابی در ماشههین

 داشهت  بیز های روش با در مقایسه ها روش این برتری

 از مطالعههات بههر روی صههفات پیوسههتههمچنههین . (8)

و  پشهتیبان بهردار   ینماشه  ژنومی ارزیابی با ی قدرت

بیتهرین   بها  مقایسه ماشین در یادگیریهای  دیگر روش

 (22)با استفاده از رگرسیون ریج  پیشبینی ناریب خطی

گهزارش   (7) بیترین پیشبینی ناریهب خطهی ژنهومی    و

بهردار   ینماش  روش عمده تفاوت حال، این با .اند شده

سهومی از جملهه   رمی هها  روش بها  مقایسهه  در پشتیبان

 عهدم  4 سوو بیز  بیترین پیشبینی ناریب خطی ژنومی

 اثهرات  یارگیریه ب در با  توانایی توارث، نحوه نیازبه

 مهدل  بهرای  شهده  نظرگرفته در فرضیات افزایشی، غیر

 سهازی  بیینهه  و تنظهی   و هها  آن نهصهح  پشهت  ژنتیکی

 صهحت  حهدایبر  بهه  دسهتیابی  آنیا جیهت  پارامترهای

 .(7) باشد می ژنومی بینی پیش

مطالعات مختلف در زمینه انتخاب ژنهومی دال بهر    

تعهداد  ومعماری ژنهومی صهفات )   آماری  مدلاهمیت 

 ، سطح عدم تعادل پیوسهتگی جایگاه های صفات یمی

                                                 
3
  Support Vector Machine 

4
 Least Absolute Shrinkage and Selection  

  Operator 

ههای   صهحت ارزش  ( برو غیرهپذیری صفت  وراثت و

بها   .(26و  15) دارداصلاحی ژنومی و ارزیابی ژنومی 

)از جملهه   گسسهته این حال با توجه به اینکه صهفات  

های مختلهف احتمهال    ها( در شرای  و موقعیت بیماری

وقهوع و  نسهبت  رسهد   میبه نظر . وقوع متفاوتی دارند

 یجمعیهت مرجهع عهوامل   در گسسهته  وتیهپ  فنتوزیع 

ههای اصهلاحی حیوانهات     ورد ارزشآثیرگذار در بهر أت

بها  پژوهش حاضر در لذا . (24) باشدجمعیت یاندیدا 

الیام گرفتن از شرای  واقعی و از طریهق یهک مطالعهه    

 سازی سعی بر آن شده است ایهن عامهل )توزیهع    شبیه

مرجع( بر ارزیابی  جمعیت در گسسته فنوتیپ مختلف

بیتههرین ، پشههتیبانبههردار  ینماشهههههای  روشژنههومی 

در نظهر  بها    سهو و بیهز   پیشبینی ناریب خطی ژنهومی 

متفاوت صفات مهورد ارزیهابی   ژنتیکی  گرفتن ساختار

 .گیردقرار 

 

 ها مواد و روش

)نسهخه  QMSim  افهزار  نهرم  از حاضهر  تحقیق در

ابتهدا یههک  . (27) سازیاسهتفاده شههد   جیهت شههبیه ( 1/1

نسههل شههبیه  1000طههی  أسههیر 1000جمعیههت اولیههه 

شد. سیس این جمعیت پایه در دو مسیر جیهت  سازی 

سهازی و   پایین و با  شهبیه  عدم تعادل پیوستگیتولید 

نسهل   200تکبیر یافت. در مسیر اول، جمعیهت اولیهه   

عهدم   ( تکبیر یافت و جمعیتی بها 1200دیگر )تا نسل 

سازی شهد. در مسهیر دوم،    پایین شبیه تعادل پیوستگی

ایجاد یهک گلوگهاه    تعداد افراد جمعیت اولیه از طریق

یهاهش یافهت.    1100در نسهل   أسر 100ژنتیکی بهه  

نسهل   100یس( بهرا أر 100تعهداد افهراد )   نیه سیس ا

خهود   هیو به تعداد اول افتهیری( تکب1200)تا نسل  گرید

 ایجههاد بههرای .داده شههدند افههزایشس أر 1000یعنههی

( سأر 1000) افههراد همههه ییههد،أت مرجههع و جمعیههت

 درجمعیهت  مبهل  تولید رایب پایه جمعیت نسل آخرین

 سأر 40بین این در یه قرارگرفتند استفاده حاضرمورد
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 بهه  نهر  نسهبت  ی یننهده  منعکس تا شد درنظرگرفته نر

( 154 مؤثرجمعیهت  انهدازه  و صهدم  4 حهدود ) ی ماده

 روش اثهر  بتهوان  و باشد شیری گاو های درگله موجود

 .یرد تقلید را ماده به نر برنسبت مهنوعی تلقیح

 نسهل  پنج برای و بود تهادفی آمیزشی ت سیس نوع

 شهانس . ندشهد  تکبیهر  جمعیهت ( 1205 تانسهل ) دیگر

 و( جهنس  دو ههر  در) برابر حیوانات ی درهمه آمیزش

 درصهد . شهد  نظرگرفتهه  در زایش هر برای فرزند یک

 درصهد  20 و 50 ترتیهب  به ماده و نر برای جایگزینی

 حیوانهات  انتخاب اخیر، جمعیت در. شد نظرگرفته در

 بها و  اصهلاحی  ارزش اسهاس  بهر  بعد نسل برای برتر

 سهن  و پهایین  اصهلاحی  ارزش براسهاس  حذف معیار

 بهه  و آللهی  دو صهورت  بهه  نشانگرها. گرفت صورت

با توجه  ها یروموزوم از یک هر برای تهادفی صورت

  دامنهه  در یرومهوزوم  29)به نقشه ژنتیکی گاو شهیری  

 ازای به. (12) شدند توزیع( مورگان سانتی 158 تا 42

 تها  180 ی دامنهه ) نشانگر متفاوت تعداد یروموزوم هر

 ههای  پنل تولید جیت( یروموزوم نوع به توجه با 653

K 10 شد سازی  شبیه. 

تعداد جایگاه صفات  مختلف سطح دو مجموع در

 نهوع  بهه  توجهه  بها  یک تها هشهت  دامنه  )با 100 یمی

 نهوع  بهه  جهه تو بها  80-10 )دامنه 1000 و( یروموزوم

 نهرخ . شهدند   توزیهع  هها  یروموزم طول در( یروموزوم

ههای صهفات    تعهداد جایگهاه   و نشهانگرها  برای جیش

 نسهههههل ههههههر در و جایگهههههاه ههههههر در یمهههههی
 پهذیری  وراثت مختلف سطح دو. شد فرض 5/2×5-10

 در. شههد نظرگرفتههه در هرصههفت بههرای( 2/0 و 05/0)

 نسهل ) نسهل  آخهرین  افهراد  نیهایی،  جمعیهت  طراحی

 در( سأر 1000) ییههدأت جمعیههت عنههوان بههه (1205

 امها  داشته ژنوتییی اطلاعات افراد این شدیه نظرگرفته

 مها  نسل 4 افراد همچنین. بودند فنوتییی اطلاعات فاقد

 گهروه  در( 1204 تها 1201 نسهل ) ییهد أت جمعیهت  قبل

 هه   افهراد  ایهن  یهه ( سأر 4000) مرجع های جمعیت

 اصهلاحی  ههای  ارزش هه   و داشهته  ژنوتییی اطلاعات

 توجه با. شدند بندی طبقه باشد می مشخص آنیا ژنومی

تعهداد   احتمهال  توزیهع  آمهاری  دیهدگاه  از یهه  ایهن  به

 توسه   اقتهادی می  صفات های صفات یمی جایگاه

 از با یی درصد و عمده اثر دارای های ژن اندک شمار

 گامها  توزیع به فرضیه این و هستند اثر یوچکی ها ژن

ههای   تعهداد جایگهاه   احتمهال  توزیع. (9) است نزدیک

 .شد فرض( 4/0) گاما ،صفات یمی

 نشهانگرها  بهرای  اولیه آللی فراوانیدر این تحقیق 

 یهل  ،جایگاه هر و نسل هر در. شد گرفته نظر در 5/0

ههای   تعهداد جایگهاه   توسه   افزایشهی  واریهانس  میزان

 سهناریو هشهت  در مجمهوع  . شهد  توجیه صفات یمی

بههرای ایجههاد  .ندشههد یسههاز شههبیه حاضههر درتحقیههق

فنوتیپ دودویی تغییراتی در توزیع های مختلف  نسبت

یه  طوری هایجاد شد. ب QMSimفایل فنوتیپ خروجی 

( از yعنهوان متغیهر پاسهخ )    فنوتیپ پیوسته حیوانات به

و اثهر   =x1طریق عوامل ثابهت یها مسهتقل )اثهر نسهل      

واریانس شد تا اثر عوامل ثابهت   تجزیه(  =x2جنسیت

شهود و در نیایهت    ینار گذاشتهرگذار بر فنوتیپ ثیأو ت

مانهده بهرای ههر حیهوان محاسهبه       باقی تهادفی مقادیر

سازی فنوتیهپ دودویهی در     شدند. در نتیجه برای شبیه

هها از بیشهترین بهه     مانهده  جمعیت مرجهع، ابتهدا بهاقی   

ترین مرتب شدند. در مرحلهه بعهد بها توجهه نهرخ       ی 

 سهه پیوسهته از طریهق   ههای   مانهده  توزیع فنوتیپ، باقی

 تبدیل شدند. دودوییرویکرد به فنوتیپ 

در رویکرد اول: حیواناتی از جمعیهت مرجهع یهه    

هها   مانهده  ی آنیا از میانگین یلی بهاقی  مانده مقادیر باقی

 50یمتر بود، ید یک )یا فنوتیپ غیر مطلوب: حهدود  

ی آنیها   مانهده  مقادیر باقی درصد( و سایر حیوانات )یه

ها بیشتر بود(، ید صهفر )یها    مانده یلی باقیاز میانگین 

 50فنوتیههپ مطلههوب( اختهههاص داده شههد )حههدود  

مانهده آنیها    درصد(. در رویکرد دوم: حیواناتی یه باقی

ود، یههد یههک )یهها فنوتیههپ  بهه -1تههر از  پههایین
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درصهد( و سهایر حیوانهات یهد      16نامطلوب: حهدود  

درصد( اختهاص  84دود صفر )یا فنوتیپ مطلوب: ح

مانده آنیها   حیواناتی یه باقیدر رویکرد سوم: داده شد. 

ود، یههد یههک )یهها فنوتیههپ  بهه +1تههر از  پههایین

درصهد( و سهایر حیوانهات یهد      84نامطلوب: حهدود  

درصد( اختهاص  16صفر )یا فنوتیپ مطلوب: حدود 

 داده شد.

صهفات  در بهروز  یهه   توجه به ایهن  در این تحقیق

ها ممکهن اسهت نشهانگرهای     بیماریگسسته از جمله 

بزرگ اثر و جیش یافته ینترل بیماری را تحت شهعاع  

در نظر  005/0فراوانی آللی یمیاب یمتر از قرار دهند 

 10 هها  صهحت مهدل  . بهرای ارزیهابی   گرفته شده است

سهطح عهدم   . در نظر گرفته شدبرای هر سناریو تکرار 

  سهازی  ای سناریوهای مختلف شهبیه تعادل پیوستگی بر

ی تههوان دوم ضههریب  شههده بهها اسههتفاده از محاسههبه  

ی جفت نشانگرهای ممکهن  ( بین همههمبستگی )

برای برآورد  PLINK 1.9افزار  نرم .(10)ارزیابی گردد

بین جفت نشهانگرهای مختلهف    عدم تعادل پیوستگی

خرین نسهل مهورد   در ژنوم همه حیوانات موجود در آ

 .(25) استفاده قرار گرفت

 

 مدل آماری 

ایهن روش   :بینی ناریب  طیبی ژنبومی    بهترین پیش

در بیتههرین پیشههبینی ناریههب خطههی  مشههابه ارزیههابی 

های هندرسون است با این تفهاوت یهه مهاتریس     مدل

 (G) رواب  ژنومی ساخته شده از اطلاعهات مولکهولی  

در شهود.   ( مهی Aای ) جایگزین ماتریس رواب  شهجره 

اثههر  یتههرین پیشههبینی ناریههب خطههی ژنههومی  بروش 

نشانگرها به صورت تهادفی با وراریهانس یکسهان در   

اثهر نشهانگرها از    بهرآورد شهود و بهرای    مینظر گرفته 

. از (15) گیهرد  مهی معاد ت مختل  هندرسهون یمهک   

 DMU (14)و بسته نرم افهزاری   AI-REMLالگوریت  

ن امکان یلاس بندی مدل مختل  خطی تعمی  آیه در 

دودویهی ممکهن   های  یافته را با تابع لوجیک برای داده

 .(1)رابطه  سازد استفاده شد می

 (1رابطه 

 

احتمال بروز فنوتیپ دودویی در حیوان  ن یه در آ

r  ،  اثر تهادفی حیوانات است  اثر میانگین یل و

یه بر گیرنهده ارتبهاط ژنهومی میهان افهراد بهر اسهاس        

باشهد. مهاتریس خویشهاوندی     مهی اطلاعات نشانگرها 

و جیهت   (31)مرسوم  بر اساس روش G(29) ژنومی 

به عناصر  01/0اجتناب از تشکیل ماتریس تکین مقدار 

 ( اضافه شد.Gقطری ماتریس رواب  ژنومی )

پیشهنیاد   (30) سو  بیز روش1996در سال لاسو: بیز 

 .(23) شهد تشهریح   2008سال در  آن ای مدل آستانه و

ای  و آسهتانه  (6)پیوسته  نسخه ژنومیک 2009در سال 

ههای   ایهن روش از نهوع روش   .آن ترویج داد شد (8)

 ایههن روش  در ،اسهت متغیر انتخهاب  با توأم ای یمهجر

 شهود  تعریهف مهی  نهشانگرها بهرای پیشینی های توزیع

صههفر   را نههشانگرها  از درصهدی  تههأثیر  به اجبهار یه

بهه   نشانگرها اثرات توزیعاین روش  در .یند می فرض

ایهن توزیهع دارای   . استتوزیع نمایی دوگانه  صورت

 فر یوچک اسهت. روش تعداد بیشتری از اثرات غیرص

توزیع دو نمایی )مشروط بهه پهارامتر تنظمهی      سو از

 تعداد جایگهاه صهفات یمهی    ندا( برای توزیع اثرات 

از   سهو های یند. تخمینتحت مدل بیزین استفاده می

های پسهین بیهزی، تحهت مقهادیر پیشهین      طریق توزیع

 تعداد جایگاه صفات یمیدونمایی مستقل برای اثرات 

 و استنتاج شود.استنباط 

ههای یاهشهی و   این مهدل از قهدرت زیرمجموعهه   

ای از طریق مساوی قرار دادن برخهی  رگرسیون حاشیه

تهوان   را می  سوشود. مدل  متغیرها با صفر، حاصل می

بهورت مدل خطی تهادفی و نیز مدل خطی مخهتل   

 نمههایش داد. ایههن مههدل روشههی از حههداقل مربعههات   
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اقیمانهده را حهداقل   باشهد، یهه مجمهوع مربعهات ب    می

 .  (2)رابطه  یند می

  (2رابطه 
 

پارامتری است یه مقادیر پیشین را طهوری   tن یه در آ

 باشهد.  λ≥0یند یه از طریق ضرب  نگراژ گزینش می

ای  سو از طریق پارامترهای انقباضهی   روش بیز آستانه

ای  شود. مدل یلی بیهز آسهتانه   روی نشانگرها متاثر می

 بیان شده است.   3رابطه به صورت  سو 

λ=µ1+X (3رابطه  +e 

 میهانگین جمعیهت،    μمتغیر پاسخ بهوده،   λدر اینجا 

باشهد.   یکه مهی  بردار به صورت n×1ماتریسی با ابعاد 

ی برآوردههای  سهو و در ارتبهاط بها      در بر گیرنده

سههو بههاقی ای   در بیههز آسههتانه. باشههد مههی X مههاتریس

( با فرض میانگین صفر و واریانس یهک در  eها ) مانده

نظر گرفته شدند. خهوصیت  پهلاس شهرطی پسهین    

به صورت زیر بیان شده اسهت  برای برآوردهای  سو 

 .(4)رابطه 

 (4رابطه

 
پهارامتر ینتهرل    γواریهانس بهاقی مانهده،     ا جدر این

 یع گاما بهرای  باشد. توز ی انقباض توزیع می یننده

در نظر ( δو شکل فزونی پارامتر )( rبا نرخ مشخص )

 های بیزی، از بسهته نهرم   .برای اجرای روش گرفته شد

گیهری گیهبس بهرای    والگوریت  نمونهه  BGLRافزاری 

شهرطی اثهرات نشهانگری     گیهری توزیهع پسهین   نمونه

 استفاده شد.

یک  تیبانپشبردار  ینماشروش : پشتیبان بردار ماشین

الگوریت  ماشینی است یه از طریق اطلاعات آموزشهی  

به دسته بندی عوامهل و تشهخیص و تمهایز الگوههای     

. این الگوریت  یک روش (3) شود میها  پیچیده در داده

ههای بیهان ژنحاصهل از     بندی پروفایهل  رایج در یلاس

ها و مسائل رگرسیون غیر خطی و دو یلاسهه   ریزآرایه

ابتهدا   پشهتیبان بهردار   ینماشه در . یاربرد فراوانهی دارد 

بعدی به واسطه توابهع   nاطلاعات نشانگری به فضای 

 Θ(. در اینجا xi→Θxi, Θmapشود ) مییرنل نگاشت 

ینهد و   یمه دریافهت  ( x) یه هر نشهانگر  ضریبی است

رگرسههیون خطههی اعمههال  Hilbertسههیس در فضههای 

و در نیایههت  ε-insensitive. خطههای (7)شههود  مههی

 .شوند تخمین زده می 5رابطه ها از طریق وردآبر

 y  w(x)  b (5رابطه 

باعث حهداقل   6رابطه با حداقل یردن  bو  wضرائب 

 شوند. مییردن خطا و پیچیدگی مدل 

 (6رابطه 
+ C 

 

 سه  تهابع  خطایی است یهه تو  در اینجا 

 ε-insensitive شود. میگیری  اندازه 
رابطه 

7)  

اسهت و بها چشه     ε-insensitive وردی از آبر 7ابطه ر

 پهارامتر جریمهه  ، مقهدار  εپوشی از خطاهای یمتهر از  

زنی و میزانی یه تا آن حهد  وتوازن بین خطای تقریب 

شهود تها جهواب بهرای مسهاله       تحمل می εانحراف از 

یهه   εیند. مقهدار   میا ینترل رگرسیونی حاصل شود ر

شهود و تخمینهی از صهحت     مهی توس  یهاربر تعیهین   

موزشی است. بر ایهن اسهاس تهابع حهل بهه      آهای  داده

 باشد.  می 8صورت رابطه 

رابط

 (8ه 
 

های مببتهی هسهتند یهه بهه ههر       وزن در اینجا 

 بههرآوردشههود و خههود از اطلاعههات  مههیمشههاهده داده 

یهک مهاتریس    یرنهل  شهوند و ضهریب    می

 K(x, xi ) است و به صهورت   n×nمببت قطعی معین 

(x)
T
(xi)برای اجهرای ایهن روش    شود. می برآورد

استفاده شد  (2-1.7) نسخه e1071از بسته نرم افزاری 
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بیترین میهزان پهارامتر   برای هر سناریو . همچنین (16)

 جیت بیینه مدل استفاده شد. جریمه

 اصلاحی های ارزش بینی پیش صحت ارزیابی برای

 عنهوان  هبه  5عملکرد مشخهه منحنی زیر سطح ژنومی،

 سهازی شهبیه  تکهرار  10 از اسهتفاده  و بها  ارزیابی معیار

محاسهبه   برای. (9)رابطه  گرفت انجام سناریو هر یبرا

 پکهیج  ازد سطح زیر منحنهی مشخههه عملکهر    مقدار

pROCR محی  در  Rشد استفاده . 

 (9رابطه 

AUROC=

 +(1-

)× False 

Positive 

 بهه  مربهوط د سطح زیر منحنی مشخهه عملکهر  چه هر

 بنهد  دسهته  یینیها  یهارایی  باشهد  بزرگتهر  بنهد  دسهته  یک

 بهرای  روشهی ROC  نمهودار . شهود  می ارزیابی تر مطلوب

 از نهرخ  در آن یهه . باشهد  مهی  بنهدها  دسته یارایی بررسی

 - True Positive Rate) مببهت  دسهته  صهحیح  تشخیص

TPR) منفی دسته غل  تشخیص نرخ و (False Positive 

Rate - FPR شود می( استفاده  . 

 

 نتایج

ر منحنبی مشصهبه   سبی  ییب  اثر روش آماری ببر  

د سطح زیر منحنی مشخهه عملکهر میانگین  :عملکرد

بیهز  و  بینی ناریب خطی ژنومی بیترین پیشهای  روش

های مختلهف   برای نسبت پشتیبان بردار ماشینو   سو

یههک از  جمعیههت مرجههع در هههر  دودویههیفنوتیههپ 

های مختلف ژنومی  با معماریسازی  های شبیه جمعیت

بیشترین و یمتهرین   است. نشان داده شده 1در جدول 

بهرای روش   سطح زیر منحنی مشخهه عملکردمیزان 

میهانگین  با این حال مشاهده شد.  پشتیبانبردار  ینماش

در تمهامی   سطح زیر منحنهی مشخههه عملکهرد   یلی 

                                                 
5
 The area under the receiver operating 

characteristic curve (AUROC) 

( 663/0) سهو  سناریوها نشهان از برتهری جزئهی بیهز    

 بینههی ناریههب خطههی ژنههومی بیتههرین پههیشنسهبت بههه  

داشههت. ( 645/0) ردار پشههتیبانماشههین بههو ( 658/0)

برای نرخ توزیع فنوتیپ دودویی سازی  تحقیقات شبیه

هها( نشهان    درصدی برای هر یدام از فنوتیپ 50برابر )

داد یه علارغ  صحت قابل قبول در برخهی سهناریوها   

هههای یههادگیری ماشههین، بهها ایههن حههال   توسهه  روش

هههای بیههزی عملکههرد قدرتمنههدتری در ارزیههابی  روش

یه تأییدی بر نتایج مطالعه حاضهر   (26)شتند ژنومی دا

دارد. همچنین مطالعات دیگهر بهرای سهطوح مختلهف     

و  (20)سهازی  نرخ توزیهع فنوتیهپ در جمعیهت شهبیه    

بیتههرین نشههان از برتههری جزئههی روش  (17)واقعههی 

ههای یهادگیری    روش بر بینی ناریب خطی ژنومی پیش

طوریلی در تحقیق حاضر این رونهد   یه به ماشین دارد

 مشاهده شد.

در تحقیق حاضهر، بها وجهود برتهری یلهی روش       

در مقایسهه بها    بینی ناریب خطهی ژنهومی   بیترین پیش

بههرای میههانگین یلههی   ماشههین بههردار پشههتیبان روش 

در سناریوهای با  پشتیبانبردار  ینماش سناریوها، روش

بیتری نسبت  عملکرد جایگاه صفات یمیتعداد با ی 

داشهت یهه    بینی ناریب خطهی ژنهومی   بیترین پیشبه 

برخلاف نتهایج   .(11)موافق با نتایج سایر محققین بود 

تحقیق حاضر، مطالعات در مورد صفات پیوسته نشهان  

بینهی ناریهب    ترین پهیش بیهای  از برتری فاحش روش

های یادگیری ماشین  و بیزی بر روش (7)خطی ژنومی

داشت. یه دلیهل ایهن امهر بکهارگیری روش یهادگیری      

ماشههین بهها ماهیههت ناپههارامتری در ارزیههابی صههفات   

 .  پارامتری )پیوسته( بود
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برای  پشتیبان بردار ماشینو  لاسوبیز  ،بینی ناری  طیی ژنومی بهترین پیشهای  روش سی  ییر منحنی مشصهه عملکردمیانگین : 1جدول 
 های مصتلف ژنومی با معماری سایی شده های شبیه جمعیت مرجع در هریک ای جمعیت دودوییهای مصتلف فنوتیپ  نسبت

Table 1. Average of AUROC using of GBLUP, Bayes LASSO and SVM methods for different proportions of 
the threshold phenotypes rate in training set for each of simulated population with different genomic 

architecture 

 
 مدل

 نوع معماری ژنتیکی

Type of genomic architecture 
 سطح زیر منحنی مشخهه عملکرد 

AUROC 

تعداد 
QTL 
No. 
QTL 

 پذیری وراثت

Heritability 
 عدم تعادل پیوستگی

Linkage disequilibrium 
 1-1 2 3 +  

GBLUP 

100 0.05 H  0.642(0.008) 0.62(0.036) 0.579(0.021) 

1000 0.05 H  0.651(0.012) 0.622(0.021) 0.576(0.009) 

100 0.2 H  0.777(0.031) 0.749(0.001) 0.726(0.001) 

1000 0.2 H  0.809(0.013) 0.747(0.017) 0.72(0.022) 

100 0.05 L  0.596(0.029) 0.575(0.009) 0.55(0.027) 

1000 0.05 L  0.587(0.017) 0.58(0.028) 0.552(0.002) 

100 0.2 L  0.695(0.019) 0.665(0.014) 0.636(0.017) 

1000 0.2 L  0.738(0.009) 0.712(0.013) 0.678(0.015) 

LASSO 

100 0.05 H  0.652(0.041) 0.622(0.016) 0.6(0.017) 

1000 0.05 H  0.644(0.016) 0.624(0.002) 0.609(0.022) 

100 0.2 H  0.795(0.016) 0.772(0.025) 0.737(0.024) 

1000 0.2 H  0.781(0.031) 0.751(0.016) 0.733(0.011) 

100 0.05 L  0.617(0.002) 0.608(0.012) 0.552(0.018) 

1000 0.05 L  0.582(0.031) 0.568(0.011) 0.536(0.026) 

100 0.2 L  0.737(0.021) 0.699(0.015) 0.66(0.012) 

1000 0.2 L  0.706(0.014) 0.679(0.033) 0.642(0.017) 

SVM 

100 0.05 H  0.637(0.004) 0.605(0.018) 0.617(0.024) 

1000 0.05 H  0.623(0.011) 0.616(0.017) 0.563(0.017) 

100 0.2 H  0.719(0.016) 0.671(0.014) 0.638(0.012) 

1000 0.2 H  0.813(0.025) 0.762(0.002) 0.759(0.015) 

100 0.05 L  0.576(0.013) 0.553(0.004) 0.521(0.014) 

1000 0.05 L  0.597(0.022) 0.554(0.019) 0.56(0.012) 

100 0.2 L  0.685(0.009) 0.641(0.018) 0.635(0.033) 

1000 0.2 L  0.747(0.001) 0.693(0.014) 0.702(0.029) 
 (L( و پایین )Hدرصد افراد جمعیت مرجع فنوتیپ نامطلوب دارند. عدم تعادل پیوستگی با  ) 16و  50،  84به ترتیب حدود 3، 2، 1

1, 2, 3 showed that proportion of unpleasant phenotype in training set are 84, 50 and 16 percentage, respectively. High 

(H) and Low (L) linkage disequilibrium. 

 

هههای  تحقیقههات نشههان داد یههه اسههتفاده از روش  

یادگیری ماشین برای صفات گسسته نسبت به صهفات  

سهطح زیهر منحنهی    درصدی  19تا  14افزایش  پیوسته

در . (19) را به همراه خواهد داشهت  مشخهه عملکرد

مجموع تفاوت محسوسی بین میانگین عملکهرد یلهی   

ههای مختلهف    مدل سطح زیر منحنی مشخهه عملکرد

وجود نداشت. بها ایهن حهال بسهته بهه نهوع معمهاری        

 جمعیهت  دودویی فنوتیپ توزیع ژنتیکی صفت و نرخ

 سطح زیر منحنهی مشخههه عملکهرد   مرجع، عملکرد 

آن قرار گرفت یه در ادامهه بهه    ثیر مدل آماریأتحت ت

  پرداخته خواهد شد.

اثر نرخ توییع فنوتیپ دودویی جمعیت مرجبع ببر   

نهرخ  طهوریلی   به: سی  ییر منحنی مشصهه عملکرد

سههطح زیههر منحنههی توزیههع فنوتیههپ دودویههی میههزان 

در یه  طوری هثیر قرار داد بأرا تحث ت مشخهه عملکرد

نرخ فنوتیپ نهامطلوب   افزایشبا  هر سه روش آماری
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سههطح زیههر منحنههی مشخهههه   درصههد 84بههه  16از 

تحقیقات محدودی در  .(1یاهش یافت )شکل عملکرد

بهر   دودویی جمعیت مرجع فنوتیپزمینه ارزیابی نرخ 

بها ایهن حهال برخهی      .ژنومی انجام شده است ارزیابی

مطالعات نشهان دادنهد یهه نهرخ فنوتیهپ دودویهی از       

هههای جنگههل  ثر بههر صههحت ژنههومی روشؤعوامههل مهه

 اسهت  ینی ناریب خطی ژنومیب بیترین پیشتهادفی و 

. در یههک مطالعههه نشههان داده شههد یههه عملکههرد  (17)

 ریب خطی ژنهومی بینی نا بیترین پیشبیز و های  روش

متاثر از نرخ فنوتیپ دودویی بوده و عملکهرد صهحت   

ثیر قهرار  أتحهت ته   یدرصهد  40لهی ا 30 ی در دامنهرا 

ای روی صهفات بها فنوتیهپ     . در مطالعهه (28) دهد می

ههای مختلهف    نسهبت لمان آدودویی گاوهای هلشتاین 

مورد ارزیهابی  در جمعیت مرجع نرخ فنوتیپ دودویی 

بینهی   یهه صهحت پهیش    ه شهد و نشهان داد  قرار گرفت

فنوتیهپ  بها افهزایش   های مختلف آماری  روشژنومی 

درصههد  20( بههه 5در جمعیههت مرجههع )از نههامطلوب 

دارد و بیتههرین نههرخ س رونههدی نزولههی افههزایش و پهه

ای واقعهی   آسهتانه نهرخ   ،یک جمعیت فنوتیپ دودویی

 .(17) ( بودنامطلوبدرصد فنوتیپ  20) جامعه

سطح زیر منحنی بیترین عملکرد  حاضردر مطالعه  

مربوط بهه جمعیهت ههایی بها نهرخ       مشخهه عملکرد

( بهود  -1درصهد )  16فنوتیپ نامطلوب حدود 

واقعی های  یه نزدیک به نتایج سایر محققین برای داده

های واقعی، در مطالعات  . در مقایسه با داده(17) است

سازی عهلاوه بهر اثهر نهرخ فنوتیهپ دودویهی بهر         شبیه

صههحت ژنههومی، اشههتباه یلاسههبندی فنوتیههپ گسسههته 

ژنهومی   ارزیهابی تواند باعث بهروز خطها در نتهایج     می

از طریق  فنوتیپ دودویینرخ  ،در تحقیق حاضرشود. 

دارای توزیع ید گذاری فنوتیپ پیوسته )باقیمانده( یه 

اسهتخراج شهدند   QMSim و از خروجهی   نرمهال بهود  

اعمال شد یه این عمل به نوبه خهود موجهب افهزایش    

دو گروه دیگر نسبت به  در گروه ید گذاریخطای 

، تعهداد  در گهروه شد. دلیل این امر ایهن اسهت یهه    

 های حول محور میانگین )یها مهد   مانده بیشتری از باقی

ها حول محور میانگین( بوده در نتیجه افهراد   مانده باقی

شهان و تنیها بها     بیشتری بدون در نظر گرفتن شایستگی

شهوند یهه ایهن     شان دسته بندی می استفاده از فنوتیپ

 و در گهروه  یلاس بندیامر منجر به افزایش خطای 

 .شد سطح زیر منحنی مشخهه عملکردیاهش 

 
 پشتیبان بردار ماشین و لاسوبیز  ،بینی ناری  طیی ژنومی بهترین پیشهای  روش سی  ییر منحنی مشصهه عملکردمیانگین  :1شکل 

 برای سیوح مصتلف نرخ فنوتیپ دودویی

Figure 1. Average of AUROC using GBLUP, bayes LASSO and SVM methods for different levels of binary 

phenotype rate 

سی  ییر منحنبی  بر  جایگاه صفات کمیاثر تعداد 

، میانگین 2شکل : آماریهای  روش مشصهه عملکرد

بیتهرین  های  روش سطح زیر منحنی مشخهه عملکرد

 بردار ماشینو   سوبیز  ،بینی ناریب خطی ژنومی پیش

 جایگهاه صهفات یمهی   را برای تعداد مختلهف   پشتیبان

 جایگهاه صهفات یمهی    یلی تعدادطور هدهد. ب نشان می

سهطح زیهر منحنهی مشخههه     ثر بهر میهزان   ؤمه  عاملی

های مورد مطالعه بهود. روش   هر یک از روش عملکرد
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بها عملکهردی نسهبتا مشهابیی بها       پشتیبان بردار ماشین

و عملکرد بیتری  بینی ناریب خطی ژنومی بیترین پیش

سطح زیهر منحنهی مشخههه    ، میزان  سونسبت به بیز 

جایگهاه  صفات گسسته با تعداد زیهاد  را برای  لکردعم

بیبود بخشید. این در حالی بود یه بهرای   صفات یمی

 جایگهاه صهفات یمهی   ثیر تعداد پایین أصفات تحت ت

عملکرد بیتری داشهت. بهرای سهطوح      سوروش بیز 

مختلف توزیع فنوتیهپ دودویهی در جمعیهت مرجهع،     

خههه  سطح زیهر منحنهی مش   بیشترین و یمترین میزان

و بیهز   پشتیبان بردار ماشینترتیب در روش  به عملکرد

مشاهده شد.  جایگاه صفات یمیبا ی در تعداد   سو

ثیر تعهداد  أاین درحالی بود یه برای صهفات تحهت ته   

، بیشترین و یمتهرین میهزان   جایگاه صفات یمیپایین 

ترتیهب در روش   به سطح زیر منحنی مشخهه عملکرد

 مشاهده شد. پشتیبان ماشین بردار و  سوبیز 

 جایگاه صهفات یمهی  تحقیقات در زمینه اثر تعداد  

ژنههومی نشههان داد یههه صههحت  ارزیههابی بههر صههحت 

جایگهاه  ثر از تعهداد  أهای آمهاری بهه شهدت مته     روش

اثهر مببهت    ،ر تحقیق حاضهر . د(8) است صفات یمی

ژنهومی بها    سطح زیر منحنی مشخهه عملکردافزایش 

ههای   بهرای روش  جایگاه صهفات یمهی  افزایش تعداد 

ر بهردا  ینماشه و  بینی ناریب خطی ژنومی بیترین پیش

. مطالعهات  (7) راستا با سایر مطالعات بهود  ه  پشتیبان

   صفات یمهی  های جایگاهیه با افزایش تعداد نشان داد 

در ارزش ژنتیکهی یهل    جایگاه صفات یمهی سی  هر 

ههای بیههز در   و بههه نهوعی قهدرت مههدل   یهاهش یافتهه  

بینی این اثرات یوچک یاهش خواههد یافهت. از    پیش

بینهی ناریهب    بیترین پهیش های  طرف دیگر برای روش

پهایین  در تعهداد   پشهتیبان بردار  ینماشو  خطی ژنومی

گیری توزیع اثهرات   ، احتمال شکلجایگاه صفات یمی

ژنی ی  بهوده و توزیهع آمهاری مهورد نظهر بها تعهداد        

های بزرگ اثر و یوچک اثر به خوبی بیان و نمایان  نژ

ترین دلیل برای نتهایج بهه    تواند محتمل مییه  شود نمی

یه توزیهع   چنین به خاطر اینهم. (1) دست آمده باشد

یه )در این تحقیق گاما بود  جایگاه صفات یمیاثرات 

ههای روش بیهزی سهازگاری     این توزیع به پیش فرض

و این مطلب در تحقیقات مختلف اذعان ( بیشتری دارد

وزیع در مقایسه با توزیع نرمال بهه  شده است یه این ت

 بینی ناریب خطی ژنهومی  بیترین پیشهای  پیش فرض

جایگاه سازگاری یمتری دارد در نتیجه در تعداد اندک 

  سهو بیهز  های  نتایج متفاوتی برای روش صفات یمی

 بینهی ناریهب خطهی ژنهومی     بیترین پیشدر مقایسه با 

  سهو  در ایهن تحقیهق روش بیهز    .(20) مشهاهده شهد  

 بینی ناریب خطهی ژنهومی   بیترین پیشوش ر به نسبت

 بهها تری سههطح زیههر منحنههی مشخهههه عملکههرد   از

ثیر أته  تحهت  یهه  صهفتی  در برتری این. بود برخوردار

 تر بهود  محسوس داشت، قرار ثرأبزرگ  ژن یمی تعداد

 اثرات با ژن زیادی تعداد تاثیر تحت یه صفت وزمانی

بینهی   بیترین پیش روش. یافت قرار داشت، یاهش ی 

صهفت   ژنتیکهی  معمهاری  بهه  کمترناریب خطی ژنومی

 تعهداد  تهأثیر  تحهت  صهفت  یهه  زمانی و است وابسته

ح زیر منحنی مشخههه  سط نظر از ژن قراردارد، زیادی

 درنتیجهه . ندارد  سو با روش چندانی تفاوت عملکرد

 از صفت ژنتیکی معماری ژنومی، انتخاب در یه زمانی

 آن یمهی  صهفت ههای   جایگهاه  اثهر  میزان و تعداد نظر

 .(17) خواهد بود مناسبی روش نباشد، ًمشخص یاملا

بههردار  ینماشههگیههری  بههاز نمونههه  در روشهمچنههین 

، منجهر بهه   جایگاه صفات یمی، افزایش تعداد پشتیبان

تولید عدم پیوسهتگی قهوی بهین برخهی نشهانگرها بها       

ی صههفت،  ینتههرل یننههده صههفات یمههی هههای جایگههاه

صهفات   های جایگاه تر شدن فاصله نشانگرها با نزدیک

گیهری شهده، در نتیجهه     و افزایش شهانس نمونهه   یمی

را به همراه  سطح زیر منحنی مشخهه عملکردافزایش 

یه این اثر مببت در نتهایج تحقیهق    (18)خواهد داشت 

 حاضر صادق بود.
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برای تعداد  پشتیبان بردار ماشین و لاسوبیز  ،بینی ناری  طیی ژنومی بهترین پیشهای  روش سی  ییر منحنی مشصهه عملکردمیانگین  :2شکل 

 جایگاه صفات کمیمصتلف 

Figure 2. Average of AUROC using GBLUP, bayes LASSO and SVM methods for different number of QTL  

 

سههطح زیههر منحنههی مشخهههه ، میههانگین 3شههکل  

بینهی ناریهب خطهی     بیتهرین پهیش  ههای   روشعملکرد

را برای سطوح  پشتیبانبردار  ینماشو   سو،بیز ژنومی

دهد. بطور یلی وراثت  مختلف وراثت پذیری نشان می

سطح زیر منحنی مشخهه ثر بر میزان ؤم عاملیپذیری 

مطالعه بود بطوری های مورد  هر یک از روش عملکرد

سهطح زیهر منحنهی    میزان یه با افزایش وراثت پذیری 

در ههر سهه روش آمهاری افهزایش      مشخهه عملکهرد 

های ارائهه شهده در مهورد     یه این نتایج با تیورییافت 

بینهی   پذیری و صحت پهیش  ارتباط مستقی  بین وراثت

. با این حال (2) های اصلاحی ژنومی مطابق بود ارزش

پذیری بر صحت  در بررسی اثر سطوح مختلف وراثت

بینی ژنومی جمعیت موش تفهاوت محسوسهی در    پیش

 پشهتیبان بهردار   ینماشه بینی ژنومی روش  صحت پیش

 .(21) مشاهده نشد

 افهههزایش مطلهههوب اثهههر مطالعهههه چنهههدین در 

 اصلاحی های ارزش بینی  پیش صحت بر پذیری وراثت 

بینهی   بیتهرین پهیش   ،(20) بیز های لمد از ناشی ژنومی

 (7) پشهتیبان بهردار   ینماشو  (18)ناریب خطی ژنومی

 مطلهوب  و مببهت  ثیرأته  ایهن  .اسهت  رسهیده  اثبات به

 در و ژنتیکهی  بها ی  تغییهرات  بهه  منجر پذیری وراثت 

شهد. بهه    نشانگری اثرات بیتر بینی پیش به یمک نتیجه

ی ژنهومی بها   بینه  طور یلی دلیل افزایش صهحت پهیش  

توان این گونه عنهوان یهرد    پذیری را می افزایش وراثت

پذیری صفت بیشهتر باشهد، فنوتیهپ     یه هر چه وراثت

تههر بههوده و اثههر  فههرد بههه ارزش ژنتیکههی فههرد نزدیههک

ههای اصهلاحی ژنهومی      نشانگرها و به دنبال آن ارزش

شهود. مطالعهات    بینهی مهی    تر پیش افراد به طور صحیح

ژنههومی از طریههق فرمههول  بینههی صههحت جیههت پههیش

r  یهههه در اینجههها( :

ههای   : تعداد سیگمنتتعداد افراد جمعیت مرجع، 

پذیری( نشهان داد یهه    : وراثتیروموزوم مستقل و 

بینههی ژنههومی ارتبههاطی مسههتقیمی بهها    صههحت پههیش

 . (5) پذیری دارد وراثت

سبی  ییبر منحنبی    ببر   تگیعدم تعبادل پیوسب  اثر 

 ، میانگین4شکل های آماری:  روش مشصهه عملکرد

بیتهرین  ههای   روشسطح زیر منحنی مشخهه عملکرد

بردار  ینماشو   سو، بیز بینی ناریب خطی ژنومی پیش

 عدم تعادل پیوسهتگی را برای سطوح مختلف  پشتیبان

بهرای   عهدم تعهادل پیوسهتگی   میهانگین  دهد.  نشان می

در  بها  و پهایین   عدم تعادل پیوسهتگی با های  جمعیت

 435/0و  221/0ترتیهب   سانتی مورگان به 05/0فاصله 

ناشهی از  سهطح زیهر منحنهی مشخههه عملکرد     بود و

، بیهز  بینی ناریب خطی ژنهومی  بیترین پیشهای  روش

بها افهزایش سهطح عهدم      پشهتیبان بردار  ینماشو   سو

ی، عنوان یک اصل یل تعادل پیوستگی افزایش یافت. به

بههین نشههانگرها و  عههدم تعههادل پیوسههتگی  وجههود 
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 پشتیبان بردار ماشین و لاسو بیز ،بینی ناری  طیی ژنومی بهترین پیشهای  روشسی  ییر منحنی مشصهه عملکرد میانگین :3شکل 

 پذیری برای سیوح مصتلف وراثت

Figure 3. Average of AUROC using GBLUP, bayes LASSO and SVM methods for different levels of 

heritability  
 

منبع اصلی اطلاعات اسهت و   صفات یمیهای  جایگاه

هههای  بینههی ارزش  ای در صههحت پههیش نقههش عمههده

 یهه  ینند. تحقیقات نشان دادند اصلاحی ژنومی ایفا می

 افهزایش  نشانگرها بین عدم تعادل پیوستگی سطح اگر

 ههای  ارزش بهرآورد  صهحت  باشد،درصدی داشته  16

 یافت خواهد درصدی 14افزایشی  از ژنومی اصلاحی

عهدم   بها ی  سهطح  یه داد نشان تحقیق این نتایج. (4)

 و صهفات یمهی  ههای   جایگهاه  میهان  تعادل پیوسهتگی 

 گیههری نمونههه احتمههال افههزایش باعههث نشههانگرها،

 بها   عدم تعادل پیوسهتگی  دارای و مجاور نشانگرهای

 ایههن یههه شههود، مههی گیههری نمونههه بههاز هههای روش در

 همهراه ا بهه  ر پشهتیبان بهردار   ینماشه  مببت امرعملکرد

 .داشت

 
 پشتیبان بردار ماشین و لاسوبیز ،بینی ناری  طیی ژنومی بهترین پیشهای  روش سی  ییر منحنی مشصهه عملکردمیانگین  :4ل شک

  عدم تعادل پیوستگیبرای سیوح مصتلف

Figure 4. Average of AUROC using GBLUP, bayes LASSO and SVM methods for different levels of LD  

 

 گیری نتیجه

رخ توزیهع فنوتیهپ دودویهی جمعیهت مرجهع از      ن 

سهطح زیهر منحنهی مشخههه     ثر بر ؤمیمترین عوامل م

بینهی ناریهب خطهی     بیتهرین پهیش  ههای   مدل عملکرد

هنگام یه بود.  پشتیبان بردار ماشینو   سوبیز  ،ژنومی

فنوتیپ نامطلوب در جمعیت نرخی نزدیک به شهرای   

سهطح زیهر   مقهدار   ،اشهت د -1واقعی و حدود 

حدایبر بود. با وجود برتهری   منحنی مشخهه عملکرد

ههههای رایهههج ارزیهههابی ژنهههومی از جملهههه      روش
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، بینهی ناریهب خطهی ژنهومی     بیترین پهیش و   سوبیز 

یههک روش  پشههتیبانبههردار  ینماشههروش ناپههارامتری 

ثیر آقدرتمند در ارزیهابی صهفات گسسهته و تحهت ته     

باشد. با این حهال   می میجایگاه صفات یتعداد با ی 

در ارزیههابی  پشههتیبانبههردار  ینماشههاسههتفاده از روش 

یهه   Cژنومی منوط به تشهخیص و شناسهایی پهارامتر    

سهطح زیهر   ای جیت بیشهینه یهردن    نقش تعیین یننده

 دارد خواهد داشت. منحنی مشخهه عملکرد
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Abstract 
6
 

Background and objectives: Many prominent traits in livestock including disease resistance 

and dystocia, present a classification distribution of phenotypes. These traits are important in 

animal breeding due to importance of animal welfare and human tendency for healthy and high 

quality products. Therefore, identifying and characterizing the genetic variants that impact 

threshold traits, ranging from disease susceptibility, is one of the central objectives of animal 

genetics. In this regard, genomic selection can have an important role in increasing the genetic 

progress of the threshold traits. The objective of current study was genomic evaluation of area 

under receiver operating characteristic curve (AUROC) of support vector machine (SVM), 

GBLUP and Bayes LASSO methods for different rates of binary phenotype distribution in 

training set. 

 

Materials and methods: A population of 1000 animals genotyped for 10,000 markers was 

simulated using QMSim software. Genomic population were simulated to reflect variations in 

heritability (0.05 and 0.2), number of QTL (100 and 1000) and linkage disequilibrium (low and 

high) for 29 chromosomes. In order to create different rates of discrete phenotype, the animal’s 

phenotype of training set was coded as 1 (inappropriate phenotype) depending on whether their 

phenotype residuals was less than the average of residuals ( ), - 1 or + 1 for the first, 

second and third approaches, respectively, and other individuals was defined as code 0 

(appropriate phenotype). Three statistical models were implemented to analyze the simulated 

data including SVM, GBLUP and Bayes LASSO methods. 

 

Results: Optimal training sets were characterized by inappropriate phenotype rate that were 

similar to the population real, leading to the highest AUROC in SVM, GBLUP and Bayes 

LASSO methods, in which concluded for - 1  threshold point to the training set. The 

highest (0.813)and lowest(0.521) AUROC were observed for SVM method. Generally, 

heritability of trait was a factor affecting on genomic AUROC of SVM, GBLUP and Bayes 

LASSO methods; so that we recognized an increase in genomic AUROC with increase in 

heritability in all three statistical methods. Average r
2
 in the low and high LD scenarios was 

0.221 and 0.435 at distances of 0.05 cM and the results showed an increase in genomic AUROC 

using GBLUP, Bayes LASOO and SVM methods with increasing in linkage disequilibrium.  

The result of current study showed that high level of LD between SNP and QTLs increased the 

probability of adjacent markers sampling for re-sampling methods. Therefore, this resulted in a 

positive performance of SVM. Despite of the higher AUROC of GBLUP and Bayes LASSO 
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methods at different scenarios, SVM method showed a better performance when discrete traits 

were controlled by a large number of QTLs. 

 

Conclusions: Despite the important role of different rates of binary phenotype distribution in 

training set, SVM method to predict genomic AUROC of discrete traits depends on genetic 

basis of the population analyzed and cost parameter. 

 

Keywords: Bayes LASSO, Area under receiver operating characteristic, Genomic accuracy, 

Machine learning 


