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  چكيده  

پايه  "اصل بقاي بهترين"توان يك روش جستجو گر ناميد كه نحوه جستجو و حركت به سمت جواب بهينه را بر اساس الگوريتم ژنتيك را مي
. الگوريتم هاي ژنتيك از اصول انتخاب طبيعي داروين براي يافتن فرمول بهينه جهت پيش بيني يا تطبيق الگو استفاده مي كنند .كندگذاري مي

همان طوريكه به رگرسيون ساده،خطي وپارامتريك . الگوريتم هاي ژنتيك اغلب گزينه خوبي براي تكنيك هاي پيش بيني  بر مبناي رگرسيون هستند
يك تكنيك برنامه نويسي ) GAيا (مختصراً گفته مي شود كه الگوريتم ژنتيك . الگوريتم هاي ژنتيك مي توان غير پارامتريك گفت گفته مي شود،به

مسئله اي كه بايد حل شود ورودي است و راه حلها طبق يك الگو كد .است كه از تكامل ژنتيكي به عنوان يك الگوي حل مسئله استفاده مي كند
  .في انتخاب مي شوندهم نام دارد هر راه حل كانديد را ارزيابي مي كند كه اكثر آنها به صورت تصاد fitnessگذاري مي شودومتريك كه تابع 

 الگوريتم ژنتيك، اثرات متقابل و چندگانه، جايگاه ژنهاي صفات كمي: واژگان كليدي

  مقدمه

سپس از يك . الگوريتم هاي ژنتيك از اصول انتخاب طبيعي داروين براي يافتن فرمول بهينه جهت پيش بيني يا تطبيق الگو استفاده مي كنند 
نكته اساسي وجود  2در اين روش . موعه ضرايب و ثابت ها جهت يافتن بهترين مدل استفاده خواهيم كردمعيار براي پيدا كردن بهترين مج

جستجو كنيم ،پارامترهاي مورد استفاده را "فضاي پارامترها"اول اين روش خطي است و مسئله دوم اين است كه ما به جاي اينكه در ميان .دارد
سپس الگوريتم ژنتيك اجرا خواهد شد كه .هاي ژنتيك ما يك ابر فرمول يا طرح تنظيم مي كنيمبا استفاده از الگوريتم . مشخص كرده ايم

متغير هايي كه هر فرمول داده شده را مشخص مي كنند به عنوان يكسري از اعداد نشان . بهترين تابع و متغيرها را مورد جستجو قرار مي دهد
هر . موتور آغاز الگوريتم ژنتيك يك جمعيت از فرمول ايجاد مي شود. شكيل مي دهندآن فرد را ت )DNA(داده شده اند كه معادل دي ان اي

بقيه كنار . درصد از مناسبترين ها باقي مي مانند 10فرد در برابر مجموعه اي از داده ها ي مورد آزمايش قرار مي گيرند و مناسبترين آنها شايد 
مشاهده مي شود .كرده اند) DNAتغيير تصادفي عناصر (وتغيير)ابجايي عناصر دي ان ايج(مناسبترين افراد با هم جفتگيري . گذاشته مي شوند

جذابيت زياد . كه با گذشت از ميان تعدد ريادي از نسلها،الگوريتم ژنتيك به سمت ايجاد فرمول هايي كه بيشتر دقيق هستند،ميل مي كنند
كه يك تكنيك برنامه نويسي است كه از تكامل )  GAيا (ر الگوريتم ژنتيك د.الگوريتم هاي ژنتيك اين است نتايج نهايي قابل ملاحظه ترند

مسئله اي كه بايد حل شود ورودي است و راه حلها طبق يك الگو كد گذاري مي .ژنتيكي به عنوان يك الگوي حل مسئله استفاده مي كند
  . نام دارد هر راه حل كانديد را ارزيابي مي كندكه اكثر آنها به صورت تصادفي انتخاب مي شوند fitness شودومتريك كه تابع

 :مواد و روشها

 شناسايي چند جايگاه ژنهاي صفات كمي خيلي پيوسته با استفاده از الگوريتم ژنتيك  

ده هاي خصوصيات فنوتيپي بعلاوه نرخ نوتركيبي بين وجود  جايگاه صفات كمي معمولا با استفاده از احتمالاتي از صفات كمي مبني بر دا
QTL  با انجام اين عمل احتمالات براي همه موقعيت ها . و ماركر هاي مجاور تست مي شود)Locations  ( روي نقشه پيوستگي محاسبه
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راي همه تركيبات ممكن از متفاوت از عملي است كه احتمالات را ب ,مظنون و نزديك به هم مي باشند QTLهنگاميكه چندين . مي شود
ها را توسط بهبود ژنوتيپ با تغييرات حاصل از تواند مناسب ترينميGA به طور كلي. محاسبه كنيم QTLتعداد و جايگاه هاي 

recombination وmutation  ژنوتايپ ها  بر مبناي تعداد و جايگاه هاي . جستجو كندQTL  شايستگي يك تابع بر مبناي .هستند
نتايج . مي باشد كه باعث مي شود از نتايج مثبت  دورغين دور شويم ) AIC )Akaikes΄ Information Criterionبعلاوه  احتمالات

در اين روش ژنوتايپ . قرار گرفته در فاصله تك ماركري را شناسايي مي كند QTLنشان دادند الگوريتم ژنتيك به طور قابل اعتمادي چندين 
را مشخص مي كند  xth ,QTLموقعيت ) Cx, Lx(عبارت .را مشخص مي كند  QTLتعداد Mهستند و ها  QTLها تعداد و موقعيت 

.Cx  كروموزوم رويXth ,  QTL موجود وLx   جايگاه اندازه گيري شده بر اساس سانتي مورگان رويCx  در تابع . كروموزوم است
عملكرد ) :Simulation experiments(شبيه سازي. استفاده شده است )  رقابتي(  tournamentانتخاب و نسل هاي متوالي از انتخاب 

به كار برده شد تا داده ها در  Holdansمدل . اجرا شد F2الگوريتم ژنتيك را روي مجموعه اي از آزمايشات عددي با استفاده از جمعيت 
واريانس باقيمانده يك و مقادير ثابت نيز يك گذارده . ن ماركرها نباشد مورد ژنوتايپ ماركرها را ايجاد كنيم با فرض اينكه هيچ فاصله اي بي

و  QTLمقادير داده هاي فنوتيپي ايجاد شده به دنبال يك توزيع عددي با واريانس يك و ميانگين تعيين شده توسط جمع اثرات ژنتيكي . شد
  10ماركر هر  11داشتند و  100CMفت كروموزوم به طول يك يا سه ج F2هريك از افراد . نفر بود  F2 , 500اندازه نمونه جمعيت  

CM  در اين آزمايش تعداد افراد . روي كروموزوم قرار گرفته بودGA  100,  3در اين آزمايش . بود  0.05تا بودند و نرخ جهشQTL 
. داشت 0 واثر غلبه 1اثر افزايشي QTLهر . از كروموزوم قرار گرفته بودند CM 85 ,43, 17روي كروموزوم هاي يكساني در موقعيت هاي 

اثرات  ,CM  43 , 84 , 16جايگاه هاي  3QTLبرآوردها از . نسل نشان مي دهد 20thهمگرايي  الگوريتم ژنتيك توسط ) 1(جدول 
صحيح تر  اثرات غلبه به طور. داشتند كه همه اين رقم هاي پيش بيني شده نزديك به مقادير حقيقي بود 1.084و  1.358 , 1.424افزايشي 

 QTLسه  .بار تكرار شد  100اين آزمايشات ).  vs. 1 0.977(به طور قابل اعتمادي تخمين زده شد )residual( و واريانس باقيمانده
   . كه يكي مثبت دورغين بود در بقيه موردها شناسايي شدQTL  و چهار  شبيه سازي   100 بار به واسطه    96در

  نسل متوالي 20شبيه سازي همگرايي  الگوريتم ژنتيك  در   - 1جدول 

  
خيلي  QTLدر موقعيت هايي از  GAعملكرد  2جدول ): Closely Linked QTL(شبيه سازي جايگاههاي ژني كاملا به هم پيوسته
تعيين محل شدند  CM 47و 43روي يك كروموزوم در  QTLدر اين موقعيت دو . دهدپيوسته كه مورد بررسي قرار گرفت را نشان مي

اثرات ژنتيكي  عكسي روي  QTLنبود و اين دو  QTLهيچ ماركري بين دو . سانتي مورگان قرار گرفته بودند 10بطوريكه ماركرها هر 
 1-و 2-به  0.02و  0.04بود از  47CMكه در   ,QTL 1و 2به  0.2و 0.4از  CM 43در QTLاثرات افزايشي وغلبه از . همديگر داشتند

  08و43CM , 1.6در  QTLنشان مي دهد كه براي مثال وقتي اثرات  افزايشي وغلبه  2جدول . بار تكرار شد 100تغيير يافت وشبيه سازي 
ه در فاصل  Trailبار  100بار بواسطه  87با اثرات ژنتيكي معكوس در   QTLدو  ,مي باشد 0.8-و CM  , -1.6 47در  QTLبود براي 
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تخمين ها از اثرات ژنتيكي كمتر از . شناسايي نشد QTLبار هيچ   3در  و QTLبار يك 10 در . شناسايي شدند CM 50-40ماركري 
   .بدست آمد QTLاريب حاصل از اثرات ژنتيكي تخمين زده شده به علت همبستگي بالاي بين دو . مقادير حقيقي بود

  هم پيوسته با الگوريتم ژنتيك شبيه سازي جايگاههاي ژني كاملا به  - 2جدول

  
  نتيجه گيري كلي  

GA توان يك روش جستجوي مؤثر در فضاهاي بسيار وسيع و بزرگ ناميد كه در نهايت منجر به جهت گيري به سمت يك جواب را مي
دربهينه سازي طرح ريزي  GAمي توان از . بهينه مي شود كه شايد نتوان در مدت  زمان زندگي يك فرد به آن جواب بهينه دست يافت

  .برنامه هاي انتخاب و حذف  دام ا ستفاده كرد 
براي بهينه سازي هزينه خوراك دام استفاده كرد تاحداقل هزينه را  مطابق با احتياجات حيوان به مواد مغذي و استفاده مؤثر از   GAاز  

 Multipleو   شناسايي  QTLهمزمان اثرات متقابل چندگانه  نقشه يابي  مي توان  براي  GAاز . مواد خوراكي را در بر داشته باشد

QTL  خيلي پيوسته استفاده كرد. 
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Apply the genetic algorithm (G.A) to detection of quantitative trait loci (QTL,s) in 
quantitative genetic  
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Abstract:  

Genetic algorithm (G.A) can called a researcher method that fallow to find a optimized response the base 
on of “remind best idea”. Genetic algorithm (G.A) using the Darwin’s natural selection theory to find 
optimized formula to   predicting the best responses. Genetic algorithms are best choice for technique 
prediction base on regression and are non –parametric method. Especially say that the Genetic algorithm 
is a programming technique that use the genetic development as a plan to solving the question. The 
question that must be solving is input and the solution method is the metric and fitness function that 
estimate the many solution method that are random. 

Keywords: Genetic algorithms, multiple interactions, QTL, non – parametric method  

  

  

        

  
  

  


