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  تقدير و تشکر:

حمد و سپاس بی کران خداوندی را که ياريم گردانيد تا با بهره از گستره بی انتهای لطفش 
بتوانم در اين چند صباح در راه کسب علم و آموزش گام بردارم و حمد و سپاس  خداوندی 

  را که بر هر نعمت حق سپاسی برای بندگان مقرر فرموده است. 
يد و دوستانی که در يادگيری اين نرم افزار به اساتاز لذا اينجانب بر خود لازم می دانم 

اينجانب کمک کرده اند تقدير و تشکر نمايم. از راهنمايی و تشويق جناب آقای دکتر عباس 
کمال تشکر و سپاسگزاری را درام و همچنين  ASRemlپاکدل در جهت يادگيری نرم افزار 

دری بخاطر کمک به از دوستان گرامی جناب آقای بختياری زاده و سرکار خانم صف
يادگيری نرم افزار تشکر می کنم و در نهايت گرچه بار گرانی است زندگی، اما همانی است 

  که همه می ائيم و می رويم. خوشا بحال آنکه دانست و رفت.  
 در آخر اين راهنمای فارسی را تقديم می کنم به جناب آقای دکتر گيلمور

(Arthur Gilmour) 
 استراليا VSNiاستاد بخش تحيقاتی 

 
با توجه به اينکه اولين بار است که کارگاه آموزشی در ارتباط با کاربرد نرم افزارهای 
ژنتيکی در علوم دامی برگزار می شود. انجمن علوم دامی ايران به همين خاطر در جهت 
برگزاری هر چه بهتر اين کارگاه تلاشهای مضاعفی را داشته که جای تقدير و تشکر را 

  دارد. 
اينجانب فرصت را غنيمت شمردم و در مدت زمان کوتاهی که داشتم سعی کردم راهنمای 

در اختيار شما عزيزان  را به صورتيکه تدوين شده، ASRemlفارسی نرم افزار 
را  ASRemlا بتواند نياز کاربران محترم نرم افزار نم. اميدوارم که اين راهقرارگيرد

در زمان کوتاهی اطلاعات داده ای خود را تجزيه و  تامين نمايد تا بتوانند هر چه بهتر
  تحليل نمايند.

اين راهنما عاری از نقص نمی باشد و اميدوارم بتوانم آنرا کاملتر نمايم و چنانچه کاربران 
محترم که هر گونه نقد و تذکری را دارند صميمانه می پذيرم و باعث دلگرمی اينجانب 

  خواهد شد.
 

مريممحمد باقر زندی باغچه   
m.b.zandi.b.m@gmail.com  
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  مقدمه: 
مديون  يدام ها تا حد زياد يو بهبود ژنتيک يحاصل در زمينه ژنتيک کم يپيشرفت ها
است. اين روش ها را  يصفات کم يمناسب در برآورد پارامترها و آناليز آمار يتوسعه روش ها

و بيزين تقسيم کرد که هر چند  گرا (کلاسيک) يفراوان يروش ها يتوان به دو دسته کل يم
اين  ،به هر حال يول ،موارد نتايج حاصل از دو روش با هم مشابه باشند يممکن است در بعض

تحت ، کنند که به همين خاطر اين روش ها يم يمتفاوت پيرو يروش ها از دو ديدگاه فلسف
که بيشتر ما در برآورد  يشوند. روش هاي يم يعنوان دو مکتب کلاسيک و بيزين تقسيم بند

. باشد يکم واريانس با آنها آشنا هستيم عمدتاً از مکتب کلاسي ييا مؤلفه ها ياصلاح يارزش ها
 ير بسيار خلاصه در مکتب کلاسيک فرض بر اين است که هر صفت تحت تأثير دو سربه طو

د و با استفاده از آنها نشو يم يداده جمع آور ي، يکسرگيرند يقرار م يعوامل ثابت و تصادف
  شوند. ينامعلوم برآورد م يپارامترها

ن شده و در يتدون مقاصد يا يبرا ياريبس يکيو ژنت يآمار يافزارهانرمر يدر چند سال اخ
 يبرا يتخصصيافزارهانرمتعداد  يار کاربران مربوطه قرار داده شده اما در علوم دامياخت

 يافزارهانرمن آنها به يتوان از ب يز کم نبوده که مين يکيژنت يو برآورد پارامترها يمقاصد آمار
–انسيوار يو اجزا يکيژنت يبراورد پارامترها يافزارها نرم)  Gregorو  GENUP ،SIP(يآموزش
 Quercus ،MTDFREML ،MIXED procedure ،DFREML ،WOMBAT ،Matvec ،DMU(انسيکووار

 ،Thrgibbsf90  وASReml ،(تيجمع کيژنت يافزارهانرم)BOTTLENECK ،GENEPOP  وGSED (
و  QTL )POPGENE ،DnaSP ،MQTLيابيو نقشه  صيو تشخ ينکاژيز ليآنال يافزارها نرمو 

Multimapperک).يمه ي)اشاره کرد(ر. ضم 
 يبستگکند،  ين بخش پرداخت ميا يکه برا ينه ايکاربر و هزهدف قه، يافزار به سل انتخاب نرم

  . ق دارديتحق
  

  يارث يدر برآورد ارزش ها BLUPيهامعادلات مختلط و روش 
عوامل ثابت که  -١رد: يگ يعوامل قرار م ير دو سريک هر صفت تحت تأثيدگاه کلاسيدر د

کنند. ارزش  ير مييهر تکرار تغ يکه در ط يعوامل تصاف - ٢باشند  يتمام تکرارها ثابت م در
ن ين ارزش را با کمتريکه بتوانند ا ييهستند. استفاده از روش ها يجزء اثرات تصادف يارث يها
 ٢نکه هندرسونيبرآورد کنند از گذشته مورد توجه بود تا ا ١بيانس خطا و به صورت نااُريوار

آن به صورت  يبرا يراه حل ١٩۶٣ل در سا
  ر ارائه داد:يز

 
  

رنده اثرات يبردار در برگ uرنده اثرات ثابت، يبردار در برگ bمشاهدات،  يبرا yکه 
مانده و يانس اثرات باقيکووار-انسيمعکوس ماتريس وار R-1،بيس ضرايماتر   Zو X،يتصادف

G-1 2است. حال اگر  يانس اثرات تصادفيانس کوواريس واريمعکوس ماتر
eIR σ=2و

aIG σ= 
  ر ساده کرد.يتوان معادلات بالا را به صورت ز يباشد م

                                                 
1 - Un biased 

2 - Henderson 
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ن معادلات تحت عنوان معادلات مختلط هندرسون معروف هستند که اثرات ثابت و يا
 يکنند. به عبارت يم ينيش بيبرآورد و پب يگر و بطور همزمان به ترتيکديرا همراه با  يتصادف

اثرات  يبدست آمده برا ين معادلات مختلط حل شوند جواب هايچنانچه داده ها با استفاده از ا
ن برآورد کننده ياثرات ثابت بهتر ي) و براBLUP(يب خطيکننده نااُر ينيش بين پيبهتر يتصادف
 ،BLUPروش  يمطلوب آمار يها يژگي. با توجه به و) خواهد شدBLUE(٣يب خطينااُر

  رد. يگ يمورد استفاده قرار م يطور گسترده ايوانات يح يکيژنت يابيامروزه در ارز
م که يدر برآورد پارامترها هست يبه دنبال روش هاي گرايفراواندر مکتب  يبه طور کل

ب وجود داشته باشد، ين روش نااُريک پارامتر چنديبرآورد  يب باشند. حال اگر برايناار
ن حالت ي) باشد. در اBest(ينيش بيپ يانس خطاين واريکمتر ياست که دارا يت با روشيارجح
  شود. يسک مطرح ميتحت عنوان ر يفيتعر

22222 )ˆ()()]ˆ(ˆ[)]ˆ([]ˆ[)ˆ( θθθθθθθθ VarBiasEEERisk +=−+−=−=  
حداقل  يم که دارايباش өدر برآورد  يد به دنبال روش هايين مکتب در واقع باين در ايبنابرا

را نسبت به  يبيمواقع ممکن است برآوردگر ار ين خاطر گاهي). به هم١سک باشند(ير
  م.يح دهيب ترجيبرآوردگر ناار

  

  انسيوار يدربرآورد مؤلفه ها REMLروش  -
ن يانس وجود دارد که دو مورد از مهمتريوار يبرآورد مؤلفه ها يبرا يمختلف يروش ها

 يقرار م ين قسمت به طور خلاصه آنها را مورد بررسيباشند که در ا يم REMLو MLآنها
 Logن روش از تابعيشد. در ا يمعرف ٥و رائو ٤يتوسط هارتل ١٩۶٧در سال  MLم. روش يده

Likelihood   بردارy ن است کهيشود و فرض بر ا ياستفاده مy  ع نرمال چند يتوز يدارا
 باشد. يره ميمتغ

)X(yV)Xb0.5(yVLog0.5L(y) 1 b−′−−−= − 
 ينسبت به عوامل ناشناخته مشتق گرفته و مساو  L(y)از  يمم کردن درستنماييماکز يبرا

  صفر قرار
  باشد. ير ميانس به صورت زيوار ياز مؤلفه ها MLيب برآورد هاين ترتيم به ايده يم

/Ny)ZûyXb̂yy(σ̂

/q)trTûû(σ̂
2
0

iiiii
2
i

′′−′′−′=

+′=  

ل در نظر يانس خطا به دليباشد و بخصوص در برآورد وار يب مين روش اريا 
 ).۴و  ٣باشد( يم يشترياريب ب يدر مخرج دارا  r(x)نگرفتن
 يانس کاهش درجه آزاديوار ين مؤلفه هاين است که در تخميا MLاز مشکلات روش  يکي
اثرات  يکه مدل دارايتواند زمان ين ميرد که ايگ ين اثرات ثابت را در نظر نمياز تخم يناش

محدود شده  يا حداکثر درستنماييREML). روش ١ن سطوح باشد نگران کننده باشد(يثابت با چند
                                                 
3 - Best Linear Unbiased Estimation 

4 - Hartly 

5 - Rao 
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انس خطا، کاهش يدا کرد که در محاسبه واريتوسعه پ ٧و تامپسون ٦توسط پترسون ١٩٧١در سال 
از تابع  MLن روش بر خلاف يشود. در ا ياز اثرات ثابت در نظر گرفته م يناش يدرجه آزاد

Log Likelihood  مربوط بهK`y شود.  ياستفاده م 
y))k(Vk)k()yk0.5(exp(Vkkπ)(2y)kL( 10.5r(X))0.5(N ′′′′−′=′ −−−− 

نسبت به عوامل ناشناخته موجود در مدل مشتق گرفته و  k`yييتابع درستنما Logسپس از 
انس به شکل زير خواهد يوار يمؤلفه ها REMLيم که برآوردهايده يصفر قرار م يمساو
  بود.

r(X)/Ny)ZûyXb̂yy(σ̂

/q)σtrCûû(σ̂
2
0

i
2
0iiii

2
i

−′′−′′−′=

+′= 

شود به  يقابل قبول م يپارامتر يباعث محدود کردن پارامترها در فضا REMLروش 
  ). ۴و  ٣باشد( يب ميز اريروش ن نين خاطر ايهم

دن به نقطه ياست و رس Iterativeک روش يREMLنکته قابل توجه اين است که روش 
 يياد نمونه به همگرايرود که با تعداد ز يست. به هر حال انتظار مين شده نيتضم ييهمگرا
  ).٣د که تعداد نمونه کم باشد(يآ يش ميپ ييم و مشکل جايبرس

  

  ASRemlافزار نرم   -
ن يا ياستفاده در اصلاح نژاد دام در دسترس هستند. فراوان يبرا ياريبس يآمار يافزارهانرم

ن با فراهم يباشد. همچنيم يوتريکامپ يهااد و فراهم بودن شبکهيز يل تقاضايافزارها به دلنرم

در  يرده شدن مسائل آمايچيو پ ين الملليو ب ي، کشورياثبت رکورد منطقه يهاستميشدن س

  افتهاند.يش يز افزاين ياصلاح نژاد، مشکلات محاسبات

مختلط يهااست که مدل يافزارکبسته نرميشود.  يل" تلفظ مميآ اس رکه با"ASRemlافزار نرم

با  ١٩٩٣از سال يافزارنرمن بسته يا.کند يمحل ييدرستنمارا با استفاده از روش حداکثر  يخط

ات ياضيريقاتيتحقو بخش ا ياسترالNSWه يع اوليصنا بخشست شناسان ين زيمشترک بپروژه 

د و به يه گرديته ٢٠٠١در سال  ١.١نسخه باشد.  يما يتانيک روتامستد بريوانفورماتيو بيستيز

در جهت بهبود و  ييايو استرال يايتانيآماردانان برار کاربران قرار گرفت. يدر اخت يطور عموم

در سال  ASReml ٢نسخه ل دادند. يرا تشک يمشترک يم کاريک تيافزار ن نرميگسترش ا

  منتشر شد.  ٢٠٠٨اول بار در سال  ٣منتشر شد، نسخه  ٢٠٠۶

اد يبا حجم ز يهاز مجموع دادهيآنال يرا براکارامد ر و يپذک ابزار انعطافييخطمختلط يهامدل

کند. يرا فراهم م وجود دارد يطيو مح ي، پزشکيکيولوژي، بيکه عموماً در علوم کشاورز

                                                 
6 - Paterson 

7 - Tompson 
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 يهاز طرحيمتعادل تکرار شده در طول زمان، آنال)نا( ياز دادهيکاربرد معمول آن در آنال

ک و يره در ژنتيک و چند متغييهاز مدلي، آناليطيشات محيز آزمايمتعادل، آنال)نا(يشيآزما

س ي) و روش ماترAI( ٨ن اطلاعاتيانگيتم مياز الگور ASREMLباشد. يم اصلاح نژاد دام

 يداده هاتا سازد  يرا قادر م نيا.کندياستفاده م يمختلط خط يهابرازش مدل يبرا ٩اسپارس

  .دينما ليو تحل هيرا به کاملا کارآمد تجز داده دهيچيبزرگ و مجموعه پ

در مدل  يتصادفاثرات  يانس برايوار يهاع ساختاريدامنه وس ASRemlاز نقاط قوت  يکي

تانتخاب عوس يل مناسب برايپتانسک ينست که يا. باشند يمدر دسترس است که  يخط مختلط

متناسب کردن  يا تلاش براياد و يا زيبراورد کم خطر نسبت به د يوجود دارد. کاربران با

کامل نرم افزار  يدر راهنما. اگاه باشند متعادلاد نايزا يکم  يدادهابا ها مدلانس نامناسب يوار

ASReml د کن يمق يو کاربر را تشو شده ديحاصل از داده تاک يها صيتشخت استفاده از يبر اهم

نه يرا در زم ASRemlرا بخواند که در آن تلاش شده تا نه تنها دستور  ها مثالتا فصل 

که  مدل يبرازش و الگوساز يها روشاز  يشده تا بعض ياراده کند بلکه سع يواقع يها ليتحل

  ارائه شود.  ،د بودهيمف

مربوط به برنامه  ASRemlوجود دارند و نام برنامه  ASRemlين نسخه مشترک برايچند

ع شده با يو توزVSNافته توسط يگسترش برنامه مربوط به ASReml-Wه است. ياول

ASReml  کند يماشاره.ASReml-R  به سطح مشترک زبانS  تا

DLLياصليرهايمسASReml  استات . ژنکند يماشارهGenstat يرا برا ياصل هستههمان 

لات يو تسهيداده واکاوخوب  يکاربردها ها نيايکند. هر دوياستفاده م راREMLدستورالعمل 

  .دارند يخوب يکيگراف

  

با تجربه Arthur Gilmourتوسط  ١٩٩۶در سال  ASRemlنرم افزار به طور خلاصه 

 Brian Cullisو  Robin Thompsonآن توسط يو تئور يسينامه نوسال و بر ٣٠حدود يکار

ن يا يافته و نسخه تجاريتا بحال گسترش ١٩٩٧شده است. همانطور که اشاره شد ا سال  يطراح

و  ٢٠٠٧ يب در سالهايز به ترتيآن ن ٣و  ٢ يد. نسخه هايعرضه گرد ٢٠٠٢نرم افزار در سال 

  ن شد. يه و تدويته ٢٠٠٩

                                                 
8 Average Information 
9Spars 
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  :ASRemlنرم افزار  ط کاريمح
ع و يک  فولدر جهت تسريازمند به داشتن يکاربر ن ،ن نرم افزاريجهت استفاده و کار با ا

ل ين فايدچن يحاو يستين فولدر بايا باشد. يم يکيو ژنت يز آماريانجام هر گونه آنالبه  يدسترس

  ر باشد:يبه صورت ز

  

باشد.  يم dosستم عامل يکه تحت س ASReml.exe نرم افزار ١.١فايل اجرايی نسخه  - ١

وجود دارد  ٣و  ٢آزمايشي  ينسخه ها يکه در اجرا يت هاينجا با توجه به محدوديدر ا

وجود دارد که کاربر رمز فعال آن  يدر صورت آنها امکانات يو امکان استفاده از تمام

 ن نرم افزار وجود دارد.يت ايه آن در سايار داشته باشد. امکان تهيرا در اخت

  

ل يعنوان فا ز بايگر نيد يد در نرم افزارهايشاکه  (Job File)ل دستوريفا - ٢

و کاربر  باشد يم Job.asل با پسوند ين فاي. اباشيدآشنا با آن ) Command File)يکار

 ASCII File edito,Notepad, ConText, ASReml-W, vi, emacsبا استفاده از 

 ر داد. ييتوان آنرا تغ يل مين فايا با داشتن ايه و يل دستور را تهيفا

 ل اطلاعاتيا فايل داده و يفا - ٣

ل شجره يفا يستيچنانچه هدف استفاده از اطلاعات شجره در برآوردها باشد کاربر با - ۴

 ار داشته باشد.ين پوشه در اختيز در ايج را نيرا يآماده شده توسط نرم افزار ها

 يجاد شده بعد از اجرايا يل هاياز فا پارامترهای نهايیل مخصوص استخراج يک فاي - ۵

ف يتعر يتواند آنرا به هر صورت يبر خودش مکه کار ينرم افزار  بوده، به صورت

 باشد. يل مين فايا پي Job.pinل به نام ين فايد. اينما

  

  

  :ASRemlاجراي برنامه 
را برای انجام آناليز در  dosباشد و بخواهيم نسخه تحت   job.asچنانچه اسم فايل دستور 

را باز مي    Commond prompetاختيار داشته باشيم بهتر است به صورت زير عمل کنيم:
به عنوان مثال در ، را وارد می کنيم. کنيم مسير پوشه اي که فايل مورد نظر در انجا وجود دارد

  مورد نظر باشد. workshopپوشه  dدرايو 
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ل يد تا فايک نماتواند به کاربر کم يدارد که م ياتيخصوص ASRemlنرم افزار 

 يکاربر زمان کمترن لحاظ يداشته باشد و از ا شيراياز به وياطلاعات) کمتر نل يداده(فا

  راش اطلاعات اختصاص دهد.يرا به و

استفاده  Excel, Foxpro, ASCIIمانند  يتوان از نرم افزارها يل داده ميه فايته جهت

وجه به آن ت يکه باست يزيبه تخصص کاربر دارد.  اما تنها چ يکرد و انتخاب آنها بستگ

 ASRemlن نرم افزارهاست که نرم افزار يک از ايهر يخروج يل هايکرد فرمت فا

د ينما يبانيتواند آنرا پشت ين نرم افزار ميکه ا ي. فرمت هاپشتيباني کندنرا آبتواند 

  باشند. يو ..... م txt,csv, asd, sdf, prn, datعبارتند از 

 

  ايل دستور:ف بخش های اصلي
  :دارد يسه بخش اصلدستور ا يکار ل يفا

 ل داده.ياز تبديدر صورت نو  يورود يداده ها مشخصات - ١
 ف مدليتعرو  مشخصات - ٢
 انس.يکووار- انسيساختار وار مشخصات - ٣

  
ک و يبخش ژنت يل دستور برايه فايف و تهيتعر ين بخش به صورت خلاصه به بررسيدر ا

ن يتنها مختص به ا ASRemlم. لازم به ذکر است که نرم افزار يپرداز ياصلاح نژاد دام م
را در بر  يستيگرعلوم زياز کاربران از جمله زراعت، جنگل، و د يعيست و دامنه وسينه نيزم
استفاده  يکيو ژنت يارمآ يز هايآنال يتواند برا ين نرم افزار مياز کاربر ايرد و بنا به نيگ يم

 يممذکور   ٣و  ٢، ١ ياصلل دستور در قالب سه بخش يف فايشود و با توجه به نوع هدف تعر
  تواند متفاوت باشد.
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 نمونه فايل دستور:
 
 

Title     # ==============>=============================عنوان   
var داده. ليتبد ازيو در صورت ن يورود يمشخصات داده ها# <==========  
. 
. 
 
data.txt معرفي فايل ========================================> #   
. 
. 

 <Univariate #<===y ˜ <fixed dense> !r <random sparseمدل فيمشخصات و تعر
 

 s d g=========================># انسيمشخصات ساختار وار
<random >1 
n l M <initial values< 

:١ مثال  
 

 
Markhoz Goat Breed # ============>عنوان آناليز  
ls!I اثر کلاس================================> #                   
sex!I# <============================= اثر کلاس 
animal!P  تصادفي=======================> #اثر  
cw  !I اثر کلاس =============================> #    
yb!I# <============================== اثر کلاس 
sb !I# <============================== اثر کلاس 
dw# <============================= اثر کوواريت 
bw !m-99 ===============> #اثر متغيير وابسته ===    
ped.txt معرفي فايل شجره  ===================================> #   
w0.txt# <====================================   معرفي فايل داده 

 animal!r yb sex ls ~ mu   bwتعريف مدل    ====================># 
 1 0 0=========================># انسيمشخصات ساختار وار

animal1 
0 0 AINV1 
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  آناليز يک صفتی:

 فايل اطلاعات داده:
 

Ls  sex   animal  cw   yb   sb   dw     bw 
1 2 1297 0 77 12 4 3 

2 2 1436 0 73 12 8 2.8 
2 1 1437 0 73 12 10 2.5 
2 2 1439 0 73 12 11 2.9 
2 2 1440 0 73 12 11 2.9 
2 1 1442 0 73 12 12 2.5 
2 2 1443 0 73 12 12 2.4 
2 2 1444 0 73 12 12 2.4 

 
 

 و يا :
animal  Ls  sex   cw   yb   sb   dw     bw  
1297 1 2 0 77 12 4 3 
1436 2 2 0 73 12 8 2.8 
1437 2 1 0 73 12 10 2.5 
1439 2 2 0 73 12 11 2.9 
1440 2 2 0 73 12 11 2.9 
1442 2 1 0 73 12 12 2.5 
1443 2 2 0 73 12 12 2.4 
1444 2 2 0 73 12 12 2.4 

 
 فايل شجره:

Animal Sire Dam 
876 689 508 
877 689 529 
878 689 154 
879 689 154 
880 469 157 
881 469 184 
882 543 191 
883 543 191 
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  برآورد اثرات ژنتيکي افزايشي:
  

  کوواريانس: –انسيمشخصات ساختار وار

  
 s d g=========================># انسيمشخصات ساختار وار

<random > 1 
n l M <initial values< 

0 0 1 or s d g 
• s ( کيمعمولا   تعداد ساختار ناهمگن عوامل خطا (

 Iσ2انس ين صفر و وارينگيع نرمال با ميتوز يخطا دارا يعنين مثال عدد صفر يدر ا
• d ( ( ٢و  ١معمولا عدد  يتعداد اثرات اصل  
• g يتعداد اثرات تصادف  
n l M <initial values> 
n=0  
– l=0 
– M=AINV  ( AINV در ايساختار کووار)ن مطالعه يانس  پرايور 1 – 
 

ل دستور را يد فايبا يف هر نوع مدليشود جهت تعر يبالا مشاهده م يهمانطور که در مثالها
همراه با اثرات ثابت در مدل،  يک تنها اثر تصادفيم. در مثال يف کنيهدف مورد نظر تعر يبرا

م يداشته باش يانس آن اگاهياز ساختار (کو)وار يبوده و چنانچه تا حدود يشيک افزاياثر ژنت
و  در  ميور به نرم افزار بدهيلازم است انرا به عنوان پرا ييع در زمان نقطه همگرايجهت تسر

انجام هر نوع  ييتوانا  ASRemlست و نرم افزار يور نيف پرايبه تعر يازينصورت نير ايغ
 دارد.ور را يبدون پرا يزيآنال

اثر ژنتيک افزايشي مستقيم: ١مثال   
 

 
Markhoz Goat Breed # ============>عنوان آناليز  
animal  !P # <=======================اثر تصادفي 
ls !I اثر کلاس================================> #                   
sex !I# <============================= اثر کلاس 
cw  !I اثر کلاس =============================> #    
yb !I# <============================== اثر کلاس 
sb !I# <============================== اثر کلاس 
dw# <============================= اثر کوواريت 
bw !m-99 اثر متغيير وابسته ==================> #    
ped.txt معرفي فايل شجره  ===================================> #   
w0.txt# <====================================   معرفي فايل داده 

 bw ~ mu  ls sex yb !r animal==># تعريف مدل    ==================
 1 0 0=========================># انسيمشخصات ساختار وار

animal1 
0 0 AINV1 
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  :مدل تکرار پذيري

 
 
 
 
 

:تکرار پذيري اثر ٢مثال   
 

 
Markhoz Goat Breed # ============>عنوان آناليز  
animal!P 
sire   !P 
dam  !P 
ls !I 
 . 

  .  
 . 
dw 
bw !m-99 
ped.txt !make #!skip 1 
w0.txt !continue !maxit20  # !skip 1 
bw ~ mu  ls sex yb !r animal ide(animal) 
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  :اثر ژنتيک افزايشي مستقيم و مادریمدل 
 

 

:مادري بدون کوواريانساثر ژنتيکافزايشي  ٣مثال   
 

 
Markhoz Goat Breed # ============>عنوان آناليز  
animal  !P 
sire   !P 
dam  !P 
ls !I 
 . 

   .  
 . 
bw !m-99 
ped.txt !make #!skip 1 
w0.txt !continue !maxit20  # !skip 1 
bw ~ mu  ls sex yb !r animal dam   
 

:مادر يدائم طياثر مح۴ مثال  
 

 
Markhoz Goat Breed # ============>عنوان آناليز  
animal  !P 
sire   !P 
dam  !P 
ls !I 
. 
. 
. 
dw 
bw !m-99 
ped.txt !make #!skip 1 
w0.txt !continue !maxit20  # !skip 1 
bw ~ mu  ls sex yb !r animal ide(dam  ) 
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  :تعريف ساختار ماتريس (کو)واريانس
 يگريد يک اثر تصادفيبه مدل افزوده شده چنانچه يمادرژنتيک افزايشی ثر ا ٣شماره مثال در 

 انسيکووارن مدل فرض شده که يباشد. ا يم LRTاز به آزمون يم نيم به مدل اضافه کنيبخواه
انس اضافه شده ين کواريا ٥وجود ندارد. در مثال شماره  يمادرم و يمستقيشيافزا کياثر ژنتن يب

در مدل وارد م يمستقيشيافزا کياثر ژنتهمرا با را  يمشترک مادر طياثر مح ٤و در مثال شماره 
  م.يکرد

ف يمدل تعر يرا برا ياثرات تصادف يک صفتيز يک اناليم در ينکه چنانچه بخواهيبا توجه به ا
  باشد. ين نکته ميت چندياز به رعايم نيکن

 r !{ animal dam !}!گذاشتن اثرات مورد نظر در داخل کروشه به صورت - ١
0 0 1 ==================># انسيمشخصات ساختار وار   

ن اثرات يا يرا برا يشيک افزايانس ژنتيم و ساختار (کو)واريدار يک اثر تصادفي==>١
  ميکن يف ميتعر يمادرم و يمستق يتصادف

animal 2 
2 0 US !GP 
.1 -.01 .1 
animal 0 AINV 

  
US(unstructure)  

!GPباشد. يد مثبت قطعيانس بايانس کوواريساختار وار  
  

.1   -.01     .1 
σa

2σad     σd
2 

م و يمستق ين اثرات تصادفيا يرا برا يشيک افزايانس ژنتين ساختار (کو)واريپائ يس مثلثيماتر
يمادر  
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  :مدل اثر ژنتيک افزايشي مستقيم مادري با کوواريانس

:انسيبا کووارمادري اثر ژنتيکافزايشي مستقيم  ٥مثال   
 

 
Markhoz Goat Breed # ============>عنوان آناليز  
animal  !P 
sire   !P 
dam  !P 
ls !I. 
. 
. 
. 
dw 
bw !m-99 
ped.txt !make #!skip 1 
w0.txt !continue !maxit20  # !skip 1 
bw ~ mu  ls sex yb  !r !{ animal dam !}  
0 0 1 
animal 2 
2 0 US !GP 
.1 -.01 .1 
animal 0 AINV   

 يدائم طياثر محهمرا با انس يکوواربا مادري اثر ژنتيکافزايشي  ٦مثال 
:مادر  

 
 
Markhoz Goat Breed # ============>عنوان آناليز  
animal  !P 
sire   !P 
dam  !P 
ls !I 
sex !I 
cw  !I 
yb !I 
sb !I 
dw 
bw !m-99 
ped.txt !make #!skip 1 
w0.txt !continue !maxit20  # !skip 1 
bw ~ mu  ls sex yb  !r !{ animal dam !} !ide(dam) 
0 0 1 
animal 2 
2 0 US !GP 
.1 -.01 .1
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  :  ASRemlفايل های خروجي نرم افزار 
  باشد. يمختلف م يبا فرمتها يل خروجين فايچند يدارا  ASRemlنرم افزار 
Job.asr ل خلاصه شده است.ين فايز در اين اطلاعات در مورد آناليشتريب  

Job.pvc 
Job.sln 

Job.vvp 
Job.res 

  
تم حداکثر ير لگاريداده ها، مقاد يبا خلاصه اطلاعات آمارل ين فايتواند با مراجعه به ا يکاربر م
انس، و يز واري، جدول آنالييدن به نقطه همگرايمختلف در زمان رس يتکرار ها يها ييدرستنما

  باشد. يز ميحاصل از آنال يبرآوردها انسي(کو)وارر يمقاد
به  يابيل جهت دستين فايتواند در داخل ا يشود کاربر م ين مشاهده ميهمانطور که در کادر پائ

ل مذکور يفا  Sourceدر مدل به قسمت  يشير افزايو غ يشياثرات افزا انسي(کو)وارر يمقاد
  وجود دارد. Job.vvpل ين اطلاعات در فاين ايابد.همچنيمورد نظر را ب يمراجعه و پارامترها

  هست: slnبا پسوند  يليدر فا ياصلاح يارزش ها
  يستون اول اسم اثرات ثابت تصادف 

  يوان اثرات تصادفيستون دوم شماره ح
  يستون سوم ارزش اصلاح
  اريستون چهارم اشتباه مع

 --  
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  :نتايج آناليز يک صفته
  

  :ژنتيک افزايشي در مدلآناليز يک صفته با داشتن تنها اثر 

:١مثال نتايج   
 
 

LogL= 528.421     S2= 0.87861E-01   1364 df    1.000      1.000  
 LogL= 530.132     S2= 0.95126E-01   1364 df    1.000     0.8189  
 LogL= 532.142     S2= 0.10770       1364 df    1.000     0.5695  
 LogL= 532.801     S2= 0.11641       1364 df    1.000     0.4328  
 LogL= 532.889     S2= 0.12040       1364 df    1.000     0.3780  
 LogL= 532.891     S2= 0.12084       1364 df    1.000     0.3721  
 Final parameter values                        1.0000    0.37118  

 
Comp/SE   % C    ComponentSource                Model  terms     Gamma       

 Variance               1379   1364   1.00000      0.120841      11.31   0 P    
animal              Ainverse  4898  0.371183      0.448542E-01   3.82   0 U    

 
 
 

:٥مثال نتايج   
 
 LogL= 532.125     S2= 0.13775       1364 df 
 LogL= 532.477     S2= 0.13524       1364 df 
 LogL= 532.969     S2= 0.13057       1364 df 
 LogL= 533.299     S2= 0.12545       1364 df 
 LogL= 533.430     S2= 0.12100       1364 df 
 LogL= 533.445     S2= 0.11947       1364 df 
 LogL= 533.446     S2= 0.11906       1364 df 
 
 Source                Model  terms     Gamma     Component    Comp/SE   % C 
 Variance               1379   1364   1.00000      0.119056       8.71   0 P    
animal              UnStruct     1  0.343920      0.409457E-01   2.22   0 P    
animal              UnStruct     1 -0.506975E-01 -0.603584E-02  -0.52   0 P    
animal              UnStruct     2  0.100263      0.119369E-01   1.09   0 P    
 Covariance/Variance/Correlation Matrix UnStructured 
0.4095E-01 -0.2730     
-0.6036E-020.1194E-01 

 
:٦مثال نتايج   

LogL= 531.781     S2= 0.12783       1364 df 
 LogL= 532.486     S2= 0.12676       1364 df 
 LogL= 533.443     S2= 0.12453       1364 df 
 LogL= 534.029     S2= 0.12156       1364 df 
 LogL= 534.222     S2= 0.11886       1364 df 
 LogL= 534.236     S2= 0.11810       1364 df 
 LogL= 534.237     S2= 0.11795       1364 df 
 LogL= 534.237     S2= 0.11792       1364 df 
 
 Source                Model  terms     Gamma     Component    Comp/SE   % C 
animal                 4898   4898  0.314570      0.370926E-01   3.09   0 P    
dam                    4898   4898  0.212805E-08  0.250930E-09   0.00   0 B    
ide(dam)               4898   4898  0.883348E-01  0.104160E-01   1.66   0 P    
 Variance               1379   1364   1.00000      0.117915      11.10   0 P    
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  در مدل: يشيک افزايک صفته با داشتن تنها اثر ژنتيز ي: آنال١ج مثال ينتا
  ر است :يبه صورت زاين آناليز asrل يفا

Comp/SE   % C    ComponentSource                Model  terms     Gamma      
 Variance               1379   1364   1.00000      0.120841      11.31   0 P    

animal              Ainverse  4898  0.371183      0.448542E-01   3.82   0 U    
  هست Componentر يانس هم عدد زيمانده هست مقدار وار يباق  varianceياول
  ) يشيافزاانس يوان (واريمربوط به ح يدوم
  Variance  +animal  / (h2=animal (يريمحاسبه وراثت پذ يبرا
  

  فايل: pinنحوه ايجاد کرده 
  ر استيبه صورت ز PINل ينوشتن فا يبرام يکن يدرست م Job.pinل با فرمت يک فايکه 

م يکل را بدست اور يپيانس فنوتيد وارين کار بايا يم، برايرا حساب کن يريم وراثت پذيک صفت داريچون 
  ميم کنيتقس يپيانس فنوتيرا بر وار يکينس ژنتيسپس وار

  يپيانس فنوتيمرحله اول : بدست اوردن وار
م بعد يسيرا بنو Fد در اول خط علامت يبا PINل ي) در فا يب خطيق و ضرب( هر نوع ترکيجمع،تفر يبرا

  باشد. ير ميبه صورت زسم که ينويدستور را مبعد ) ياريم(اختيدهيم و سپس اسم پارامتر را ميگذار يفاصله م
  ر استيم پس مرحله اول به صورت زيرا جمع کن ٢و  ١د خط  يکل با يپيانس فنوتيبدست اوردن وار يبرا

F   Phenvar   1+2 هست                                                         ٢خط  يابو  ١قرمز خط   
 

که  ٢د در اخر خط يک خط جدياورد و در  يرا بدست م يپيانس فنوتيکند وار يم را جمع ٢و  ١ن دستور خط يا
هست . پس خط  ٢ن خط هست وشماره ان يکه اخر يکند. چون خط ابيجاد ميانسها هست اين خط  در وارياخر
 يم يپيانس فنوتيرا وار ٣ن به بعد برنامه خط يباشد. از ا يم ٣خط  يپيانس فنوتيوار يجاد شده برايد ايجد

  شناسد.
  

را بر  يکيانس ژنتيواراستاندارد،  يزان خطايهمرا با م يريدر مرحله بعد جهت بدست آوردن وراثت پذ
م سپس يدهيک فاصله ميسم سپس ينو يرا م Hد اول خط علامت يم بايتقس يبرا .ميکن يم ميتقس يپيانس فنوتيوار
  خواهد شد .سم که در ادامه گفته ينويم بعد دستور را ميدهيک اسم مي

  
  م يم کنيتقس يپيانس فنوتيرا بر وار يکيانس ژنتيد واريبا

به م . يم کنيد بر هم تقسين دو را باي. ا هست ٣خط  يپيانس فنوتيوار) هست و  ١خط قرمز (  يکيانس ژنتيوار
  م .ياستفاده کن Hد از علامت يم بايم کنيم تقسيخواه يم. چون ميکن ير عمل ميصورت ز

H   Heritability   1   3  
در خط  يريآورد. وراثت پذ يرا بدست م يريم بشود و وراثت پذيتقس ٣بر خط  ١شود خط  ين دستور باعث ميا

  شود . يره ميذخ ۴د بنام خط يجد
  باشد ير ميبه  صورت ز PINل يپس کل فا

 
F   Phenvar   1+2 
H   Heritability   1   3  

  
  :متغيير آناليز يک صفته با چندين

  در مدل: ، مادری و کواريانس موجود بين آنهايشيک افزايک صفته با داشتن اثر ژنتيز ي: آنال٥ج مثال ينتا
 
Source                Model  terms     Gamma     Component    Comp/SE   % C 
Variance               1379   1364   1.00000      0.119056       8.71   0 P    
animal              UnStruct     1  0.343920      0.409457E-01   2.22   0 P    
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animal              UnStruct     1 -0.506975E-01 -0.603584E-02  -0.52   0 P    
animal              UnStruct     2  0.100263      0.119369E-01   1.09   0 P    

  
  انس ها را داده شده:يوار يم خروجيسينو يکه در مدل م يبيبه ترت
  هست Componentر يانس هم عدد زيمانده هست مقدار وار يباق  varianceياول
  ) يشيانس افزايوان (واريمربوط به ح يدوم
  وان و مادر يش حيانس افزايمربوط به کوار يسوم

  )يانس اثرات مادري( وار يمربوط به اثر مادر يچهارم
  A    +A + Variance  +A  / (A       ( يريمحاسبه وراثت پذ يبرا
  ميکن يو .. هم مطابق فرمول مربوطه عمل م يهمبستک يبرا
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 :آناليز چند صفته

  آناليز چند صفته:

  داشتن يک اثر ژنتيکي افزايشي مستقيم
 

 
Markhoz Goat Breed # ============>عنوان آناليز  
animal !P sire 9 dam line 3 
 DamAge ADG Age WT 
ped.dat    # Pedigree 
data.dat !MAXIT20 # data 
ADG WT ~ Trait Tr.line at(Tr,2).Age!r Tr.animal  
121 
 0    # records 
 Trait 0 US 
3*0 
 Tr.animal 2 
Tr 0 US -.2 27 98 
animal 0 ID # AINV 
 

  آناليز چند صفته:
  :داشتن اثر ژنتيکي افزايشي مستقيم و ژنتيک افزايشي مادري

 
 
Markhoz Goat Breed # ============>عنوان آناليز  
animal !P sire 9 dam line 3 
 DamAge ADG Age WT 
ped.dat    # Pedigree 
data.dat !MAXIT20 # data 
ADG WT ~ Trait Tr.line at(Tr,2).Age!r  Tr.ANIMAL Tr.DAM    
122 
0 0 I 
Trait 0 US 314.1 -4.540 15170 !GP 
Tr.ANIMAL   
Trait 0 US  9.377 32.11 2781 !GP 
ANIMAL 0 AINV 
Tr.DAM 2 
Trait 0 US 1 1 1 !GP 
DAM 0 AINV 
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  مادري:داشتن اثر ژنتيكي افزايشي مستقيم و ژنتيك افزايشي 
 

 
Markhoz Goat Breed # ============>عنوان آناليز  
animal !P sire 9 dam line 3 
 DamAge ADG Age WT 
ped.dat    # Pedigree 
data.dat !MAXIT20 # data 
ADG WT ~ Trait Tr.line at(Tr,2).Age!r  Tr.ANIMAL Tr.DAM    
12 ١ 
0 0 I 
Trait 0 US  !GP 
3*0    
Tr.ANIMAL 
4 0 US   !GP 
1 
.5 1 
.02 .01 1 
.01 .02 .5 1 
ANIMAL 0 AINV 
 

  آناليز چند صفته:
  داشتن اثر ژنتيكي افزايشي مستقيم و ژنتيك افزايشي مادري:

 
 
ADG WT ~ Trait Tr.line at(Tr,2).Age!r ![ Trait.ANIMAL Trait.Dam !] 
 
12 1 
0 0 I 
Trait 0 US  !GP 
3*0    
Tr.ANIMAL 
4 0 US   !GP 
1 
.5 1 
.02 .01 1 
.01 .02 .5 1 
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 يز تک صفته ميل داده و شجره به همان صورت آناليکردن فا يمعرف يز چند صفتيدر آنال
  باشد.
  ل يل .اسم فاينوع فا
  ل دادهيل شجره بعد فاياول فا

  ل شجرهيفا   ped.datدر مثال بالا 
Data.dat داده فايل  

  
  
  

  :اناليز چند صفته نوشتن مدل
ADG WT ~ Trait Tr.line at(Tr,2).Age !r Tr.animal  

  ميگذار يرا م ~تن صورت هست که اسم صفت اول بعد اسم صفت دوم علامينحوه نوشتن بد
 ک اثريم اگر يکن يم يبعد اثرات ثابت را معرفTraitسم ينو يم ~چون دو صفته هست بعد از 
  Tr.lineم يکن يم ين شکل معرفير بگذارد با ايثابت بر هر دو صفت ما تاث

ر ي) تاثWTر بگذارد به عنوان مثال بر صفت دوم (يک صفت تاثي) فقط بر Ageاگر اثرات ثابت (
فقط بر صفت  Ageاثر ثابت  يعنيم يسينو يم  at(Tr,2).Ageسم ينو ين شکل ميبگذارد با ا

  م. يکن يم يرا معرف ياثرات ثابت، اثرات تصادف يمعرفر دارد. بعد از يدوم تاث
م به عنوان مثال در مدل يکن يم يرا معرف يسم بعد اثرات تصادفينو يرا مr!ابتدا علامت 

باشد  يز دوصفته مين مثال چون اناليم . در ايسينو يم يرا به عنوان اثر تصادف animalيوانيح
  ف شود.يتعر r Tr.animal!به صورت  يستيبا
  
  
  
  
  
  
  
  

  ساختار (کو)واريانس آناليز دو صفتی:
 
121 
 0    # records 
 Trait 0 US 
3*0 
 Tr.animal 2 
Tr 0 US -.2 27 98 
animal 0 ID # AINV 

  
  اکثر مواقع ثابتند  2 1
  دهد  يدر مدل را نشان م يتعداد اثرات تصادف ١
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نصورت با گذاشتن ير ايم در غيسيم تعداد آنرا بنويتوان يم مياگر تعداد رکورد را داشته باش0
  کند. يآن ارکورد ها اثرات را برآورد م ينرم افزار برا ٠عدد 

  
Trait   0   US    !GP    وريمانده به عنوان پرا يانس باقيوار ين بخش معرفيا 

ور ينکه پرايا يعنيهم  ٠هست . ٣که برابر  2/(1+2)*2م يچون دو صفت دار           0*3
  ريمانده را صفر بگ يباق

Tr.A  2  وان يما ح يچون اثر تصادف)animalهست آخر خط به صورت (Tr.animal 2  
 سم ينو يم
  

Trait   0   US   !GP باشد  يم يشيانس افزايانس کواريوار يور برايپرا ين بخش معرفيا
 ح مشابه بالا هستيتوض
3*0 

 
AINV # IDanimal 0 وان هست و ما به شکل يح يچون اثر تصادفanimal در  ميکن يميمعرف

ن دو در ي، تفاوت اسمينو يم animal 0 IDا يو animal 0  AINVاخر خط  به صورت 
وانات موجود يتمام ح يبرا ياصلاح ياستفاده شود برآورد ارزش ها AINVاست که از  يحالت

ل داده يانات موجود در فاويح ياستفاده شود تنها برا  IDرد و اگر از  يگ يدر شجره صورت م
  شود.  يبرآورد م ياصلاح يارزش ها

  نتايج آناليز دو صفته :
  با يک اثر ژنتيک افزايشی:ز دو صفته ينالآمثال 

  
ADG WT ~ Trait Tr.line at(Tr,2).Age !r Tr.animal  

  
  است:ر يبه صورت ز ASRل يفا يخروج

  
Source                Model  terms     Gamma     Component    Comp/SE   % C 
Residual            UnStruct     1   50.7690       50.7690       0.59   0 U )  ١(خط    
Residual            UnStruct     1  -61.4314      -61.4314      -0.46   0 U )  ٢(خط    
Residual            UnStruct     2   362.851       362.851       0.96   0 U )  ٣(خط    
Tr.animal           UnStruct     1   108.802       108.802       1.02   0 U )  ۴(خط    
Tr.animal           UnStruct     1  -48.7956      -48.7956      -0.31   0 U )  ۵(خط    
Tr.animal           UnStruct     2   394.870       394.870       0.88   0 U )  ۶(خط  
Covariance/Variance/Correlation Matrix UnStructured 

  ۵٠-     ٠.٧٧.۴۵٢۶     
  -۶١.۴٣      ٣۶٢.٩     

Covariance/Variance/Correlation Matrix UnStructured 
  ٠.٢٣-     ١٠٨.٨۵۴     
  -۴٣٩      ٨.٨٠۴.٩     
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  فايل آناليز چند صفتی: pinنحوه ايجاد کردن 
  

  باشد. يمjob.asrل يفا يخط خروج ۶تعداد 
   ١مانده صفت  يانس باقيخط اول وار

  مانده دو صفت يانس باقيکوار ٢خط 
  مانده صفت  يانس باقيخط سوم وار

  ش صفت اول)يک افزايانس ژنتيوار ۴خط 
  ن دو صفت يب يشيافزا يکيانس ژنتيکوار ۵خط 
  صفت دوم  يشيافزاک يانس ژنتيوار ۶خط 

  
  ن دو صفت يب يپيک و فنوتيژنت يدو صفت و همبستگ يريهدف بدست اوردن وراثت پذ

   ۴+ خط  ١صفت اول = خط يپيانس فنوتي: وار ٧خط  
   ۵+ خط ٢ن دو صفت  = خطيب يپيانس فنوتي: کوار ٨خط 
   ۶+ خط  ٣صفت دوم = خط يپيانس فنوتي: وار ٩خط 

  ٧م بر خط يتقس ۴صفت اول =  خط  يريورا ثت پذ
  ٩م بر خط يتقس ۶صفت دوم =  خط  يريورا ثت پذ
  )  ٩) * ( جذر خط  ٧م بر ( جذر خط يتقس ٨ن دو صفت = خط يب يپيفنوت يهمبستگ
  )  ۶) * ( جذر خط  ۴م بر ( جذر خط يتقس ۵ن دو صفت = خط يب يکيژنت يهمبستگ

  ميسينو ير مين دستورات را به صورت زيا
F  Phen 1:3 + 4:6  
H  Herit١4 ٧ 
H  Herit٢ 6 ٩ 
R  PhenCorr ٧:٩ 
R  GenCorr  4:6 

 يم به صورت جداگانه هم نوشت وليتوان ي) که م ١٢و خط  ١١، خط  ١٠کند ( خط  يجاد ميخط سبز سه خط ا 
  .دهد يرا به ما م ۶+خط٣، خط  ۵+خط٢، خط  ۴+ خط  ١م خط يبه صورت بالا که نوشت

  
  کند  يم ميتقس ٧را بر خط  ۴خط قرمز خط 

  کند  يم ميتقس ٩را بر خط  ۶خط  يخط قهوه ا
د از علامت ينجا بايدر اکند  يم مي) تقس ٧) * جذر ( خط  ٩) را بر جذر (خط  ٨( خط  ٩و  ٧ن  يخط ب يخط اب

R م ياستفاده کن  
د از علامت ينجا بايدر اکند  يم ميتقس ) ۶) * جذر ( خط  ۴) را بر جذر (خط  ۵( خط  ۶و  ۴ن  يخط ب يخط اب

R مياستفاده کن. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
  
  

  آناليز چند صفته: job.pinتعريف 
F VarPhenotypic 1:3+4:6+7:9 
F varE 1:3 
F VarG 4:6 
F varm 7:9 
H H21 4 10 
H H22 6 12 
H d21 7 10 
H d22 9 12 
R e 1 2 3 
R g 4 5 6 
R d 7 8 9 
R p 10 11 12 
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  :(ThresholdTraits) يز صفات استانه ايآنال
از لحاظ  یباشند ول یبه صورت گسسته م یهستند که از لحاظ فنوتيپ یصفات یصفات آستانه ا

توان  یعوامل به وجود آورنده آنها يا پشت صحنهبه صورت پيوسته هستند. از جمله اين صفات م
 یم یاندازه گير یرا نام برد که به صورت موفقيت يا عدم موفقيت در آبستن یقابليت بارور

است که به صورت  یاز اين صفات سخت زاي ینمونه ديگر، نرخ عدم برگشت به فحلی و شود
  .شود یم یدسته بند یمختلف یکلاس ها

 یصفات کم یژنتيک یمدل ها یبه کارگير یاز مشکلات مطرح در اين صفات چگونگ یيک
تواند دو يا چند مقدار را  یتنها مفنوتيپ که یاست. به عبارت ديگر زمان یصفات آستانه ا یبرا

توان از  یرا م یتواند برابر  باشد. پاسخ اين است که صفات آستانها یبه خود بگيرد، چگونه م
آورنده آنهابه صورت پيوسته در نظر گرقت که به اين معيار، معيار  وجودلحاظ عوامل به 

توان به  یم یصفات آستانه ا یحيوانات را برا یگويند و به اين ترتيب شايستگ یم یشايستگ
(به صورت پيوسته) در ی(با توزيع پيوسته) و اثرات محيطیژنتيک یصورت مجموع ارزش ها

معيار قابليت است که  یرو ی) نقطه اThreshold pointنظر گرفت. در اين حالت نقطه آستانه(
باشند. با  یفنوتيپ ديگر م یيک نوع فنوتيپ و افراد پايين تر دارا یاراافراد بالاتر از آن د

 یرا برا یصفات کم یتوان مدل ژنتيک یپيوسته، م یشرايط ايجاد شده توسط معيار شايستگ
  نيز به کار برد. یصفات آستانه ا

  
  
 
 
  
  
 
 
 
 
 
 
 
 
  
  
  
  
  

jتعريف  obas. آناليز صفت آستانه ای:  
Linear Threshold Example 
animal !p 
Sire !p 
dam !p 
hys 
mfi  !I 
ss 
parity  !I 
nrr 
od 
ped.txt #!MAKE 
data.txt  !MAXIT 100    !DOPART $1 
!PART 1 
nrr !bin ~ mu parity !r animal    
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  آناليز تک صفتی صفات استانه اي:
نرخ عدم برگشت به فحلی بوده و نحوه رکورد برداری اين صفت در اين مثال صفت مورد نظر صفت 

به صورت اعداد صفر و يک ميباشد. همانطور که در مدل ملاحظه می شود در اين مدل همانند 
مثالهای قبلی نحوه تعريف مشخصات اطلاعات داده ای و صفات مورد مطالعه مشابه می باشد. 

می گذاريم که  bin!از تععين صفت علامت  در اين مدل در خط مربوط به تعريف مدل بعد
همچنين تعيين عوامل می باشد. ASRemlدر نرم افزار  binary or thresholdشناسه صفات 

  ثابت و تصادفی در مدل مشابه مراحل قبلی می باشد.

 

  آناليز صفات استانه اي همرا با صفات با توزيع نرمال:
 
 
  
  
  
  
 
 
 
 
 
 
 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

jتعريف  obas. آناليز صفت آستانه ای همراه با صفات با توزيع نرمال:  
  
  

.nrr od !bin  ~ Trait Tr.parity !r Tr.animal 
1 2 1 
0 
2 0 US !GP 
1 2 3577 
 
Tr.animal 2 
2 0 US !GP 
 .05 .2 300 
animal 0 AINV 
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  ندکس:يا
http://www.math.usu.edu/~vukasino/ANSCI/soft_anbr.htm 

  
  :يآموزش يافزارهانرم

Educational 

• Biology Education Software FAQ 
• GENUP is a quantitative genetics tutor (16- and 32-bit Windows versions) 
• Pedigree VIEWER- Pedigree viewer including calculation of inbreeding 

coefficients and findig any error in pedigree (16- and 32-bit Windows versions) 
• Populus teaches population biology (MSDOS / 807 kB). Info 
• Gregor (ftp site). Software Software for genetic simulation (MSDOS) by 

D. Mather and N.Tinker. Hosted by Grain Crop Breeding and Genomics 
Group at McGill University. 

• Quercus - Statistics for Bioscientists (different from Quercus for 
variance component estimation). 

• SIP - a simple Selection Index Program (DOS) 

 انس:يکووار –انس يوار يو اجزا يکيژنت يبراورد پارامترها يافزارهانرم

Estimation of variance components and prediction of genetic (BLUP) 
values 

• ATBK - Animal Breeders Toolkit 
• ASREML estimates variance components under a general mixed model 

in multivariate, spatial, repeated measures, multi-environment and 
genetic analyses by REML.  

• BENDOPT and BENDPDF: two programs implementing different 
approaches of the so-called "BENDING" procedure 

• DFREML by Karin Meyer. Estimates of (co)variance components 
through a derivate-free method. Programs are provided as fortran source 
code for DOS and Unix. The compressed executable is ~ 2720 Kb. Info. 

• DMU by Just Jensen. Multivariate mixed model analysis. Versions 
available for IBM, Unix and PC. 

• GRAMBLUP - General Purpose Reduced Animal Model Multiple Traits 
BLUP Program. Download. Some info.  

• HLM - estimation of maximum likelihood estimates of the variance-
covariance components. Commercialware.  
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• JAA - Mixed model program using iteration on data with support for 
animal model. Download 

• JSPFS - single-trait REML program for animal models using sparse 
matrix solver. Download.  

• MIXED procedure in SAS. FAQs. - Curt Finley's comments on the 
usefulness of SAS PROC MIXED for animal breeders (on the animal 
breeders discussion group)  

• MTCAFS (MTC) - multitrait REML estimation of variance components 
program by canonical transformation, with support for multiple random 
effects. Download.  

• MTDFREML (Multiple Trait Derivate Free REstricted Maximum Likel
ihood) by Curt VanTassel. Estimates of variance components and BLUP 
solutions to mixed model equations. 

• MTGSAM Multiple Trait Gibbs Sampler for Animal Models 
• Quercus calculates maximum Likelihood estimates of fixed effects and 

variance components. Supplied as Pascal source code for Unix and VMS 
platforms. Info. 

• PIGBLUP is a modern genetic evaluation system for pigs 
• VARCL - an interactive software package for variance component 

analysis of hierarchically structured data by maximum likelihood. 
Commercialware. 

• VCE -- Multivariate multimodel REML estimation of variance 
components. Fortran source code for Unix platforms. Download.  

•  

 Population genetics 
 ت:يک جمعيژنت يافزارهانرم

• GSED - a program for the characterization of genetic structures in 
population genetic investigations  

• BOTTLENECK is a program for detecting recent effective population 
size reductions from allele data frequencies  

• ECO-GENE for a comprehensive evaluation of human influences on the 
genetic system  

• FSpeed Fast Inbreeding Computation Software - Windows program for 
rapidly computing the inbreeding of all individuals in a breeding 
population. Free version available. 

• GDA : Software for the Analysis of Discrete Genetic Data  
• GENEPOP computes estimates of classical population parameters. Info  



 
 

٢٩ 
 

• GENETIX - a set of programs computes several basic parameters of 
population genetics such as Nei's D and H, Wright's F-statistics (the 
Weir-Cockerham's and Robertson-Hill's estimators), and linkage 
disequilibrium D  

• Population and Quantitative Genetics Software  

 QTLي آنالز لينکاژي و تشخيص و نقشه يابيافزارهانرم

 QTL mapping & linkage analysis 

• An Alphabetic list of Genetic Analysis Software 
• Dendrome's QTL mapping software site 
• Pedros's directory of biomolecular research tools 
• POPGENE, a program for population genetics analysis 
• DnaSP - DNA Sequence Polymorphism 
• PLABQTL - a program for composite interval mapping of QTL 
• LAMARC is a package of programs for computing likelihoods for 

samples of data (sequences and electrophoretic polymorphisms) from 
populations 

• QTL Cartographer is a package of programs that will aid in locating the 
genes that control quantitative traits using a molecular map of markers 

• MQTL : Software for simplified composite QTL interval mapping in 
multiple environments 

• MSIM : Software for Automated Simulation of genetic markers and 
QTL 

• DISPAN, a software for the analysis of allozyme data. Info. 
• Multimapper / Bayesian QTL mapping software for inbred lines 

(distributed as C source code) 
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