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 چکیده

بومی جهت ادامه عملیات اصلاح نژادی   هایخونی در صفات اقتصادی مرغارزیابی پسروی ناشی از هم  زمینه مطالعاتی:

خونی و ارزیابی اثرات آن بر روی برخی از صفات پایش هم  به منظورپژوهش   این   هدف: از اهمیت بالایی برخوردار است.  

انجام های مختلف با استفاده از مدل نسل 25اطلاعات شجره  اساسجمعیت مرغ بومی اصلاح شده فارس بر  در اقتصادی

)  خونییب هماضرابتدا    ،حاضر  در پژوهش  کار: روش    .شد پرندگان  تمام  مادری  از    63250فردی و  استفاده  با  پرنده( 

روش    و   Wombatخونی فردی و مادری از طریق نرم افزارمیزان تابعیت صفات از هم  سپس  .برآورد گردیدCFC برنامه  

. مدل مناسب برای هر صفت از طریق آزمون محاسبه شدمختلف  با استفاده از شش مدل حداکثر درستنمایی محدود شده

( درستنمایی  ) AIC)  اِکایک اطلاعات معیارهای و  (LRTنسبت  بیزی  و   )BIC  ).گردید پرنده   40184تعداد    نتایج:  انتخاب 

، تقریباً برابر  پرندگان  خونیهم نیانگیمپایین بود.  نسبتاً  نسل    25در طی  خونی فردی و مادری  میانگین همو    خون بودند هم

صفر    ن ی بیخونهمخون در گروه  بیشترین تعداد پرندگان هم  .برآورد شد   چهار درصد   ،خونپرندگان هم  دو درصد و در   با

ت اروی صفخونی بر  . بیشترین تأثیر همرفتند( قرار گ درصد 48/15) درصد  ده تا   پنج  ن( و بیدرصد  72/47) درصد  پنجتا 

  هفتگی  12خونی فردی، وزن بدن در  هم  شیدرصد افزا  کیهر    یزا ابه طوری که به    مشاهده شد،هفتگی    12و  8وزن بدن در  

بلوغ  سبب افزایش  خونی فردی یک درصد افزایش هم یابد.  گرم کاهش می  07/1هفتگی به میزان    8گرم و در    14/2  به میزان

مرغ  مرغ، وزن اولین تخممرغ شامل تعداد تخمخونی در صفات تخمپسروی ناشی از هماثر    . شد  روز  38/0  مقدارجنسی به  

ی  شیب نسبتاً ملایم و در سطحیک  خونی جمعیت با  هم  نتیجه گیری نهایی:  .برآورد شد مرغ ناچیز  و میانگین وزن تخم

به لحاظ   هاهای انتخاب پرندگان برتر در ایستگاه در طی نسلبرنامه نتایج نشان داد که  .  است  قابل قبول رو به افزایش بوده

 در مسیر صحیح خود پیش رفته است. ،خونی حداقلحفظ تنوع ژنتیکی و هم
 

 خونی  هممرغ بومی، مدل، انتخاب، فارس،  واژگان کلیدی:

 

 مقدمه 

تحت   اغلب  یبوم  یهامرغ  ،در حال توسعه  یدر کشورها

کشاورزان    ی سنت  خواری زباله  ستمیس   پاهخرد توسط 

م همکاران    ابندییپرورش  و  و    2013)دستا  ماگوته  و 

تحمل در برابر    ل یبه دل  یبوم   یهامرغ(.  2012همکاران  

خوراک،    ی فیو ک   ی و نوسانات کمطیور    ی شایعهایماریب

 حداقل   ا ب  داشته و پرورش آنها  یتمناطق محبوب  نیدر ا

پذیر است  ای انجامهزینه  گونهو یا حتی بدون هیچ  هزینه

(. از طریق اعمال تغییراتی در تغذیه،  2012)دستا و واکیو  

توان  می  ،های بومیروش پرورش و مسایل بهداشتی مرغ



 1400/ سال4شماره  31هاي علوم دامی/ جلد نشریه پژوهشو ...                                                                             یقربان، یارکین یجلوخان     74

 

بهبود   را  آنها  میبخشیدعملکرد  طرفی  از  بهبود  .  توان 

مرغ جمعیت  برنامهژنتیکی  طریق  از  را  بومی   ی اههای 

آمیخته انتخاب،  قبیل  از  نژادی  به  اصلاح  یا  و  گری 

کارگیری هر دو روش پیش برد. انتخاب پرندگان برتر در  

باشدبرنامه زمانبر  است  ممکن  نژادی  اصلاح    اما  ،های 

آن )پادهی    اجرای  شد  خواهد  سبب  را  دائمی  پیشرفت 

2016  .) 

مرغ بومی در مناطق روستایی ایران نیز همانند   نگهداری

بالایی   اهمیت  از  توسعه  حال  در  کشورهای  سایر 

برخوردار است. عمده روستاییان مرغ بومی را با هدف  

تأمین پروتئین مورد نیاز خود و یا کسب درآمد جانبی  

تنوع ژنتیکی موجود در بین   کنند. با توجه بهنگهداری می

های پرورش مرغ بومی  نژادهای مرغ بومی ایران، ایستگاه

استان بهدر  و  تکثیر  اهداف  با  کشور  مختلف  بود  های 

های مرغ بومی  اند. جمعیتژنتیکی این نژادها تأسیس شده 

ایستگاه و  در  یافته  پرورش  بسته  شکل  به  کشور  های 

ها  شوند و هیچگونه جریان ژنی در این جمعیتانتخاب می

ندارد. زمانی که جمعیت بسته، کوچک و تحت   هاوجود 

للی و هتروزیگوسیتی ممکن است با  آانتخاب باشند، تنوع  

همکاران   و  )سلواگی  بروند  بین  از    (. 2010سرعت 

جمعیت که  فزایندههمانطور  طور  به  و  کوچکتر  ای  ها 

می همایزوله  دلیل  به  آنها  ژنتیکی  تنوع  و  شوند،  خونی 

و لنده    1981رود )فرانکل و سوله  رانش ژنتیکی از بین می

اجتناب  (.1988 در  آمیزش  خویشاوند  حیوانات  ناپذیر 

همجمعیت تجمع  به  منجر  که  بسته  کاهش های  و  خونی 

می ژنتیکی  روتنوع  بر  مخربی  اثرات  واریانس شود،  ی 

ارزش و  افزایشی  و  ژنتیکی  )فالکونر  دارد  فنوتیپی  های 

خونی با افزایش هموزیگوسیتی همراه  (. هم1996مک کی  

ولاً کاهش شایستگی افراد جمعیت را به دنبال  بوده و معم

گردد  خونی اطلاق میدارد که به آن پسروی ناشی از هم

از هم2009)ایرولس و همکاران   ناشی  خونی (. پسروی 

می اهلی  حیوانات  و در  انتخاب  پاسخ  کاهش  به  تواند 

اقتصادی منجر گردد   بالقوه در صفات  پیشرفت ژنتیکی 

 (. 2010همکاران )سلواگی و 

هم مضر  با  اثرات  داروین  چارلز  توسط  ابتدا  خونی 

ی شده ارایه گردید، به طوری  مّجزئیات مستند شده و ک

روی   بر  را  آزمایشاتی  او  که    57که  گیاهی  گونه 

را   افراد غیرخویشاوند  بین  خودباروری و آمیزش دور 

(. با وجود اینکه  1876شدند، انجام داد )داروین شامل می 

هم میاز  در  خونی  ارزشمند  ابزار  یک  عنوان  به  توان 

آلل حذف  و  جمعیت  شناسایی  در  مغلوب  مخرب  های 

قبیل از  آن  پیامدهای  اما  نمود،  بازده    کاهش  استفاده 

و   میر  و  مرگ  نرخ  افزایش  رشد،  میزان  و  تولیدمثلی 

-های وراثتی سبب پیدایش نگرانیافزایش ظهور بیماری

  ود اینکه با وج(.  2019و و همکاران  آهایی شده است )یاد

هم کاهش شایستگیکه  گردد،  می  را سبب  خونی عموماً 

وابسته    و   و اثرات خاص آن به شدت متغیر بوده   اما اندازه

ها و نحوه تعامل این  به ساختار ژنتیکی گونه یا جمعیت

میژنوتیپ محیط  با  کالینوسکی    دن باشها  و  )هدریک 

دیگر،    (.2000 عبارت  صفات   هاتیجمع  ،نژادهابه   و 

  یبرخدر    ی متفاوت است.خونبه هم  شانمختلف، پاسخ

افزاتیاز جمع اثر  است  ممکن    ک ی  یبرا  یخونهم  شیها 

بس حال  اریصفت  باشد، در    های دیگرجمعیتکه    یبارز 

)آنالاّ و همکاران   را نشان ندهند  یادیز  ریممکن است تأث

حفظ    (.1998 قبول  قابل  سطح  یک  در  تنوع  اینکه  برای 

که  محدود    باید  یخونهم  زانیمشود،   طوری  به  گردد، 

 نده یآ  واناتیکه ح  دادخواهد    نانیاطم  یکیتنوع ژنت  وجود

و انتخاب پاسخ دهند.   طیدر مح  راتییبه تغ  قادر هستند

ژنت  تنوع  حیکیبدون  با  ینم  واناتی ،    راتیی تغ  نیاتوانند 

 (.   2009د )ون وایک و همکاران سازگار شون

از کیژنت  اساس ناشی  پسروی  مورد    خونیهم  ی  هنوز 

است هم  .بحث  از  ناشی  پسروی  موضوع  اگرچه  خونی 

بوده   قرن  یک  از  بیش  برای  زیستی  تحقیقات  محوری 

است، شناخت کمی در مورد اساس مولکولی آن وجود  

دارد. به طور مثال، اینکه چه تعداد مکان ژنی ممکن است  

  یا اینکه   ،باشندخونی دخیل  در ایجاد پسروی ناشی از هم

ها یا مسیرهای ژنی درگیر و نوع عمل آنها ناشناخته ژن

 (.2009است )ایرولس و همکاران 
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از آنجایی که جمعیت اصلاح شده مرغ بومی فارس در  

ها به شکل بسته پرورش یافته و برای صفات  طی نسل

قرار   انتخاب  تحت  مهم  است  دارنداقتصادی  ممکن   ،

خونی آنها افزایش یافته و سبب کاهش کارایی  ضرایب هم

های اصلاح نژادی شوند. بنابراین، ضروری است  برنامه

آن بر    اثرات  همچنین  خونی جمعیت اصلاح شده وکه هم

. هدف از انجام این پایش گرددتحت انتخاب  روی صفات  

خونی و ارزیابی اثرات احتمالی  هممیزان    پایشپژوهش  

آن بر روی برخی از صفات مهم اقتصادی جمعیت مرغ  

بومی اصلاح شده فارس بر پایه اطلاعات شجره ایستگاه  

با استفاده از    (نسل  25)  1397تا    1369های  در طی سال

 باشد.می های مختلفمدل

 

 ها روش  مواد و

خونی و ارزیابی اثرات آن بر  منظور برآورد میزان همبه 

های شجره  روی برخی از صفات اقتصادی مهم از داده

(  نسل  25)  1397تا    1369های  پرنده که طی سال  63250

آوری و  نژادی مرغ بومی فارس جمعدر ایستگاه اصلاح

ی  هادادهابتدا    بدین منظور،   اند، استفاده گردید.ثبت شده

  Foxproو صفات تولیدی و تولیدمثلی با نرم افزار هشجر

برای  مورد نیاز  های  فایل  سپس  و گردید  ویرایش    Excellو  

تحلیل  و  داده  .شدند  سازیآماده  تجزیه  ویرایش  ها، در 

  و های پرت که تعداد آنها بسیار محدود بود  برخی داده

دامنه  یهادادههمچنین   از  شدند.  (  µ±3ϭ)   خارج  حذف 

پرندگان از ترکیب شماره فرد جنس و سال تولد  شجره  

صفات مورد مطالعه    آنها به صورت ترکیبی ساخته شد.

هفتگی،    12  و   هفتگی   هشتشامل وزن بدن در یک روزگی،  

  84مرغ در جنسی، وزن بلوغ جنسی، تعداد تخم سن بلوغ

-مرغ، میانگین وزن تخمروز اول تولید، وزن اولین تخم

در   بودند.   32-30-28مرغ  عوامل  همچنین،    هفتگی  اثر 

(  GH)  کشی اثر ثابت نسل ـ نوبت جوجهجمله    مختلف از 

موثر بر    جنسثابت  و اثر  برای تمام صفات مورد بررسی  

  12و    هشتوزن بدن در    ،یروزگ   یکوزن بدن در  صفات  

کمکی تعداد روزهای رکوردگیری موثر    متغیر و    یهفتگ

تعداد تخم مرغ  افزار    GLMبا استفاده از رویه     بر  نرم 

SPSS   (  16ورژن  )  مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفت و اثر

و سپس عوامل    آزمون گردیدآنها    داری هر یک ازمعنی

 دار در مدل نهایی قرار داده شد. معنی

بهبود    در ایستگاه،  اصلاح نژاد مرغ بومی فارس  از  هدف

تخمگذاری   و  رشد  با  مرتبط  انتخاب و    باشد میصفات 

نسل هر  در  ی  اصلاح  هایارزشاساس  بر    پرندگان 

برآورد شده برخی از صفات اقتصادی به روش تجزیه و  

میچند  تحلیل   صورت  شجرهصفتی  اطلاعات  ای  گیرد. 

فارس در جدول    یاصلاح نژاد مرغ بومجمعیت ایستگاه  

 است. آورده شده  1

 
Table 1- Pedigree information of Fars native fowl population 

 

Number Pedigree 

63250 No. of total birds 

40184 Inbred birds 

2782 Sires 

14855 Dams 

17637 Birds with offspring  

47631 Birds without offspring  

25 No. generations 

12247 Full-sib groups 
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تمام پرندگان    خونییب هماضرابتدا  در پژوهش حاضر،  

(  2006)سرگلزایی و همکاران  CFC با استفاده از برنامه  

هم گردید. ضرایب  هفت  برآورد  در  شده  برآورد  خونی 

  10تا    5درصد،    5خونی صفر، صفر تا  مختلف همدسته  

  25تا    20درصد،    20تا    15درصد،    15تا    10درصد،  

و   گروه   30تا    25درصد  شدند.  درصد  از  بندی  پس 

هماضرمحاسبه   شجره   پرندگانخونی  یب  در  ،  موجود 

 مورد مطالعه های  خونی در طی سالهم  میانگین  تغییرات

خونی بررسی و میزان تغییرات سالانه هم  نسلبر اساس  

خونی بر نسل توسط  برازش رگرسیون خطی هم  از طریق

 رآورد گردید. ب SPSS نرم افزار

خونی فردی  به منظور محاسبه میزان تابعیت صفات از هم

( و روش  2007)می یر     Wombatو مادری از نرم افزار 

 ( از  REMLحداکثر درستنمایی محدود شده  ( با استفاده 

خونی فردی  مختلف استفاده گردید. ضرایب هم شش مدل

  و مادری نیز به عنوان متغیر کمکی در مدل لحاظ شدند. 

در نظر گرفته  در این پژوهش، از بین شش مدل آماری  

از    یکبرای هر    نهایتاً مدل مناسب  ،ه برای هر صفتشد

،  (LRT)  آزمون نسبت درستنمایی   سه روش   طریق آنها از  

بیزی    اطلاعات شاخص  ( وAIC)  اِکایک اطلاعات شاخص

(BIC  )  انتخاب گردید. در آزمون  ارزیابی وLRT  مدلی که ،

درســتنماییمقدار   بود   آن  لگاریتم  عنوان    بیشترین  به 

مبنا   شدمدل  سپسانتخاب  تفاوت    .  ارزیابی  منظور  به 

مدل لگاریتم    χ2  ها،معناداری  تفاوت  از  استفاده  با 

و    گردید   برآورد   زیر  صورتبه    درستنمایی  )لوئیس 

 (: 2011همکاران 

χ2 = 2- (Log likelihood مدل مورد نظر - Log likelihood 

 (مدل حداکثر

 

شده    χ2مقدار   با  مدل  تمامبرای  محاسبه  جدول    χ2ها 

که  .  گردیدمقایســه   مدلی  کلی  طور  لگاریتم  به  مقدار 

به عنوان مناسبترین مدل    آن بیشترین باشد،   درستنمایی

آن   χ2  شدن  معنی داری  شود، اما در صورتانتخاب می

روش دوم و  در بر مدل دیگر از نظر آماری برتری دارد. 

 (1978)شورز    BIC  شاخص  حداقل   دارای که   مدلی  سوم،

  مناسبترین عنوان بود به ( 1974)اِکایک    AICشاخص    و

و بیزی به روش  AIC  اطلاعات شاخص .مدل انتخاب شد

 : (2004)فیشر و همکاران  زیر محاسبه شدند

 
AIC = −2 (Log L) + 2p 

BIC = −2 (Log L) + p*Log(N – r(X)) 
 

Log L  نما  تمیلگار مدل  P،  ییدرست  پارامتر    N،  تعداد 

 . دهندنشان می راX  سیرتبه ماتر r(X) و  کوردهاشمار ر

خونی فردی  از همصفات  میزان تابعیت    مطالعه حاضر، در  

مادری   مناسبترینو  اساس  صفت    بر  هر  برای  مدل 

استفاده شده در این پژوهش به    های برآورد گردید. مدل

 :  باشندصورت زیر می

 

 y = Xb + Z1a + e  (1) مدل

 y = Xb + Z1a + Z3c + e    (2) مدل

 Cov (a,m) = 0 y = Xb + Z1a + Z2m + e   (   3) مدل

 Cov (a,m) ≠ 0 y = Xb + Z1a + Z2m + e (4) مدل

 Cov (a,m) = 0 y = Xb + Z1a + Z2m + Z3c + e   (5) مدل

 Cov (a,m) ≠ 0   y = Xb + Z1a + Z2m + Z3c + e   (6) مدل

 

y  و   برای صفات مورد مطالعه  بردار مشاهدات   b  بردار

متغیرها و  ثابت  ـ    شامل)  همراه  یاثرات  نسل  ثابت  اثر 

  و اثر جنسصفات    تمام مؤثر بر    ( GH)  نوبت جوجه کشی

  دوازدهو    هشت  ،یروزگ  یک )وزن بدن  مؤثر بر صفات  
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کمکی تعداد روزهای رکوردگیری مؤثر    متغیر و    (یهفتگ

تخم  صفت  بر ژنتیکی   a است.  (مرغتعداد  اثرات  بردار 

بردار     cی وبردار اثرات ژنتیکی افزایشی مادر   mمستقیم،

  X  ،Z1  ،Z2  همچنین  بوده وی مادر  مشترک اثرات محیطی  

ترتیب    Z3و   اثرات    هستند  ضرایب  هایماتریسبه  که 

ژنتیکی  ،  ثابت مستقیماثرات  ژنتیکی    ،افزایشی  اثرات 

مادری  محیطی    و   افزایشی  به    مشترک اثرات  را  مادری 

این مدل .دنکنمشاهدات مربوط می اثرات   e ،هادر  بردار 

افزایشی   Cov(a,m) و  باقیمانده ژنتیکی  اثر  کواریانس 

 .باشندمیی مستقیم و مادر

 

 نتایج و بحث

پسروی   اثرات  بررسی  منظور  به  حاضر  پژوهش  در 

هم از  بر  ناشی  تولیدمثلی  هشت صفخونی  و  تولیدی  ت 

فارس  جمعیت اصلاح شده  بومی  دادهمرغ  های شجره  ، 

و    13358شامل    نسل  25 نر  ماده  49891پرنده    پرنده 

می صفات وزن بدن در یک    نیانگتجزیه و تحلیل شدند. 

 ،یسن بلوغ جنس  ،یهفتگ  دوازدهو    یهفتگ  هشت  ، یروزگ

مرغ و  تخم  نیمرغ، وزن اول تعداد تخم  ،یوزن بلوغ جنس

،  48/592،  55/34  برابر با   بیمرغ به ترت وزن تخم  نیانگیم

  62/46و    13/37،  72/50،  26/1538،  30/157،  16/909

 .  (2  )جدول برآورد شدند 

 
Table 2- Descriptive statistics of studied traits in Fars native fowl population 

AEW: average egg weight at 28th, 30th, 32nd weeks, EW1: egg weight at first day of laying, EN: egg number, WSM: 

weight at sexual maturity, ASM: age at sexual maturity, BW12: body weight at 12 weeks of age, BW8: body weight at 

8 weeks of age, BW1: body weight at 1 day of age. 

 

تجزیه و تحلیل شجره نشان داد که از تعداد کل پرندگان  

میانگین به طور کلی    خون بودند.پرنده هم  40184شجره،  

  نسل نسبتاً پایین بود   25خونی فردی و مادری در طی  هم

خونی و تغییرات زیادی نشان نداد. همچنین میانگین هم

  با یکدیگر  ها تفاوت زیادی فردی و مادری نیز در طی نسل 

که    نداشتند. داد  نشان    تمام  خونیهم  نیانگیمنتایج 

پرندگان   درصد و در  دو  شجره، تقریباً برابر با   پرندگان

  فردی و   خونیهم  نیانگیم  باشد.می  درصد  چهار  ،خونهم

آورده شده    3در جدول    های مختلفدر طی نسل  مادری

 است.

 

نمایش داده شده است، به طور    1که در شکل    همانطور

-هماز نسل پنج به بعد، روند تغییرات میانگین    متوسط

پرندگان  خونی مادری(  و  ،  تیجمعتمام  در    )فردی 

می همافزایشی  میزان  اول،  نسل  چهار  در  خونی  باشد. 

جمعیت صفر برآورد گردید که ممکن است از نامشخص 

ناشی گردد.  بودن اطلاعات شجره در نسل ابتدایی  های 

داده نشان  مختلف  هممطالعات  برآورد صحیح  که  -اند 

باشد. نتایج  می  خونی به شدت وابسته به اطلاعات شجره

بر روی سویه که  پژوهش  داد  نشان  تخمگذار  مرغ  های 

هم برآورد  شجره،  نسلاطلاعات  در  را  خونی  اول  های 

 (.  2003و همکاران  یسواچکوفسکتحت تأثیر قرار داد )

 

BW1 (g) BW8 (g) BW12 

(g) 

ASM 

(day) 

WSM (g) EN 

(number) 

EW1 (g) AEW 

(g) 

Traits 

43134 48846 60485 47305 46848 47376 45826 45804 No. records 

34.55 592.48 909.16 157.30 1538.26 50.72 37.13 46.62 Mean 

3.54 114.23 191.37 19.37 216.41 15.69 5.69 4.77 Sd 

20 200 300 103 1000 1 20 30.36 Minimum 

53.60 1100 1900 268 2600 115 73 79.20 Maximum 

10.26 19.28 21.05 12.32 14.07 30.94 15.31 10.22 Coefficient of 

variation (%) 
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( همکاران  و  کسل  دیگر  پژوهشی  در  (  2003همچنین 

برآورد   در  ناقص  شجره  از  استفاده  که  کردند  گزارش 

خونی  خونی سبب کاهش میانگین برآورد هممیانگین هم

از نسل پنج    شود.و واریانس این برآوردها در گاوها می

خونی فردی و مادری جمعیت بسیار  تا هشت میزان هم

جمعیت در هر    در کل  خونیهم  افزایش  زانیمناچیز بود.  

  نسلبر    خونیهم  یخط  ونیرگرس   رازش باز طریق    نسل

بر روی  برآورد    003/0  02/0± گردید. در پژوهشی که 

-مرغ بومی تایلند انجام شد، محققین افزایش ضریب هم

درصد در هر سال را گزارش کردند    09/0خونی به میزان  

 (.  2019)تانگسیری و همکاران 

 

Table 3- Mean changes of individual and maternal inbreeding in different generations 

Mean individual 

inbreeding 

Mean maternal 

inbreeding 

Total number of birds Generation 

0 0 1345 1 

0 0 1738 2 

0 0 1658 3 

0 0 3293 4 

0.0006 0 3653 5 

0.0006 0.0006 2563 6 

0.0007 0.0006 2896 7 

0.0021 0.0006 2745 8 

0.0070 0.0020 2818 9 

0.0116 0.0048 3005 10 

0.0265 0.0118 2987 11 

0.0349 0.0251 2374 12 

0.0106 0.0350 3027 13 

0.0239 0.0350 2099 14 

0.0199 0.0231 2962 15 

0.0221 0.0205 2607 16 

0.0361 0.0218 2619 17 

0.0311 0.0352 2616 18 

0.0336 0.0299 2511 19 

0.0413 0.0336 2445 20 

0.0487 0.0411 2484 21 

0.0513 0.0491 1947 22 

0.0582 0.0510 2358 23 

0.0611 0.0577 2014 24 

0.0671 0.0609 2484 25 

0.024 0.022 Mean 
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Figure 1- The trend of individual and maternal inbreeding changes over 25 generations 
 

گروه در  جمعیت  پرندگان  همتفکیک  مختلف  خونی  های 

از پرندگان    پرنده(  23066)   درصد   57/36نشان داد که  

حتمالی وجود این تعداد پرنده  دلایل ا.  هستند  خونرهمیغ

آمیزشهمغیر انجام  است  ممکن  برنامهخون  ریزی  های 

ی و  برخیا  شده  بودن  در    از   نامشخص  والد  پرندگان 

  مختلف   هایتوزیع پرندگان در گروهروند  جمعیت باشد.  

که  نشان  خونیهم است  آن  همگر  جمعیت  میزان  خونی 

-پرندگان همتعداد بیشترین  وری که  به طباشد،  پایین می

  72/47)  درصد  پنجصفر تا    نیی بخونهمدر گروه    خون

و  درصد قرار  (  درصد  48/15)  درصد  10تا    پنج  نبی( 

  خون جمعیت به صورتپرندگان هم  اقیتوزیع ب  . اندرفتهگ

گروه    25/0 در  بیخون همدرصد    درصد،  15تا    10  نی 

گروه    درصد  06/0 بیخون همدر  ،  درصد  20تا    15  نی 

  003/0و    درصد  25تا    20  نی بیخونهمدر گروه    03/0

  باشد.می  درصد  30تا    25  نی بیخونهمدرصد در گروه  

خونی فردی و مادری  تغییرات همدهد که  نتایج نشان می

مشابه  در طی نسل نسبتاً  با وجود    .هستندهای متوالی، 

خونی  خون گله بالا است، مقدار هماینکه تعداد پرندگان هم

مینسبتاً   از  پایین  نشان  که  دقیق    ریزی برنامهباشد 

جمعیت  از آنجایی که    است.ایستگاه    ها در جمعیتآمیزش

ایستگاه تحت انتخاب قرار دارد و سیستم آمیزشی جهت 

همانطور    شود، لذاخونی جمعیت اجرا میحداقل نمودن هم

 در سطح نسبتاً مناسب خونی  میزان هم  که انتظار میرفت

نتایج پژوهش کمالی و همکاران    .برآورد شدجمعیت  در  

فارس  2007) بومی  مرغ  شجره  اطلاعات  روی  بر   )

پرنده( در طی هشت نسل که تحت انتخاب متوالی   21245)

خونی جمعیت پایین  قرار داشتند نشان داد که میزان هم

مطالعه  .باشدمی در  دادههمچنین  روی  بر  دیگر  های  ای 

نسل    26شجره مرغ بومی اصلاح شده مازندران در طی  

پایین بوده و با    نسبتاً  خونینشان داده شد که میزان هم

عمرانی   و  )قربانی  دارد  مطابقت  حاضر  پژوهش  نتایج 

1399    .) 
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توسط   بارها  جمعیت  در  ژنتیکی  تنوع  وجود  اهمیت 

به عنوان   قرار گرفته است.  محققین مختلف مورد توجه 

)  ریمومثال،   همکاران  اهم2008و  به  تنوع    وجود  تی( 

برای    یدر خطوط مرغ تجار  ایها  در شرکت  یکاف  یکیژنت

  تیموفق  با رویکرد مرغ  تخم  د یتول   نیگوشت و همچن  تولید

طیور  صنعت و    . اندنمودهاشاره    آینده  کانیگ  همچنین 

های تخمگذار اینطور  در خصوص مرغ  (2010همکاران )

به طور   یخونمداوم هم شی افزا لی به دلاند که ن داشتهبیا

ابزارتیدر هر نسل در جمعدرصد    95/0متوسط     های، 

با دو  یستیانتخاب  روابط    یکیژنت  فترپیش  جنبه  هر  و 

را کیژنت طولان  ی  بگ  یدر  نظر  در  بنابراین  .  دنری مدت 

آمیزش انجام  است  مشخص  که  برنامههمانطور  -های 

گ نظر  در  با  جمعیت  در  شده  روابط  رریزی  فتن 

 باشد.  خویشاوندی ضروری می

ژنتیکی  شامل فنوتیپی    و  روند  انتخاب  تحت  صفت  پنج 

در   بدن  بلوغ جنس  ،یهفتگ  دوازده و    هشتوزن   ، یسن 

و    2  هایشکلدر    مرغوزن تخم  نیانگیو م  مرغتعداد تخم

مشخص    2  شکلنشان داده شده است. همانطور که در    3

با یک شیب نسبتاً تحت انتخاب  است، روند ژنتیکی صفات  

دهد که  نشان میملایم افزایش یافت. به طور کلی نتایج  

نسل طی  مطالعهدر  مورد  به   ،های  انتخاب  تحت  صفات 

کرد پیدا  بهبود  ژنتیکی  فنوتیپی    ارزیابی.  ندلحاظ  روند 

نشان داد که روند فنوتیپی صفات نیز  صفات تحت انتخاب  

مثبت   کلی  طور  بهباشد.  میبه  توجه  پیشرفت    اینکه   با 

مشاهده شد  در صفات تحت انتخاب    یژنتیکی قابل توجه

  ،گردیدجمعیت نیز نسبتاً پایین برآورد خونی میزان هم و

تاثیر منفی بر  همشود که  استنباط می روند  روی  خونی 

 . (3)شکل  نداشته استپیشرفت ژنتیکی جمعیت 
 

 

 
 

Figure 2- The Genetic trend of the studied traits in Fars native fowl population 
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Figure 3- The phenotypic trend of the studied traits in Fars native fowl population 

 

افزایش دقت مناسبترین مدل   پیش بینی    جهتبه منظور 

اصلاحی  های  مختلف    ارزش  روش  سه  از  صفت،  هر 

LRT  ،AIC    و  BIC   شد. نتایج نشان داد که بین    استفاده

های مورد استفاده در انتخاب مناسبترین مدل برای  روش

ن وجود  تفاوتی  صفت  )جدهر  پژوهش  4ول  دارد  در   .)

خصوص  در  شده   تابعیت هایمدل مقایسۀ  انجام 

 واریانس اجزای برآورد در اسپلاینبی و لژاندر تصادفی

 مهربان  گوسفند در زایش هر در هابره تولد وزن  میانگین

  BIC  و    AICکه هر دو روش    پژوهشگران نشان دادند

 و خطی دو، درجۀ اسپلاین بی توابع آن که در  را  مدلی

های  رگرسیون و ثابت رگرسیون برای  ترتیب به درجۀ دو، 

به عنوان مناسبترین مدل انتخاب  ،ندشد برازش تصادفی

در مطالعه دیگری که بر    .(1394)زمانی و همکاران  کردند  

مدلسازمدلروی   برازش  و  بلدرچ  یمنحن  ی    نیرشد 

شد، ا هیتغذشرایط  تحت    یژاپن انجام  متفاوت  ی 

سه مدل رشد    روش برای برازش  هر دو  پژوهشگران از

مختلف خطی  و   Bertalanffy  ،Gompertz  شامل  غیر 

Logistic    نتایج آنها نشان داد که هر دو استفاده کردند. 

را به عنوان مناسبترین   Logisticمدل    BIC  و  AICروش  

 . (2019و همکاران  دودوسولا ) مدل انتخاب کردند

 

نمایان است، مقایسه شش مدل   5همانطور که در جدول  

مورد   صفات  ژنتیکی  پارامترهای  برآورد  در  مختلف 

مناسبترین مدل برای صفات    5مطالعه نشان داد که مدل  

-هفتگی می  12وزن بدن در یک روزگی، هشت هفتگی و  

مناسبترین مدل برای صفات سن     6اشد. همچنین مدل  ب

تخم وزن  میانگین  و  جنسی  در  بلوغ    32-30-28مرغ 

نیز مناسبترین مدل برای صفت    2باشد. مدل  هفتگی می

مناسبترین مدل برای صفات   4وزن بلوغ جنسی و مدل  

مرغ  روز اول تولید و وزن اولین تخم  84مرغ در  تعداد تخم

 باشد.می
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Table 4- Results of model fitting to studied traits based on LRT (A), AIC (B) and BIC (C) methods 

A 
Model Traits 

6 5 4 3 2 1 

-55977.94 -55977.94 -56168.76 -56170.53 -56344.91 -62641.10 BW1 
-231115.04 -231115.04 -231128.26 -231128.37 -231127.31 231196.49 BW8 
-308898.81 -308899.29 -308908.87 -308910.46 -308910.63 -308968.37 BW12 
-142081.49 -142144.63 -142090.17 -142150.44 -142157.46 -142195.13 ASM 
-261548.08 -261548.44 -261551.36 -261551.46 -261549.23 -261556.61 WSM 
-126432.48 -126437.96 -126432.69 -126438.16 -126438.38 -126439.26 EN 
-94662.83 -94691.94 -94664.76 -94693.14 -94693.59 -94697.10 EW1 
-74034.58 -74046.54 -74044.02 -74053.16 -74052.28 -74075.22 AEW 

B 

Model Traits 

6 5 4 3 2 1 

-55982.94 -55981.94 -56190.10 -56186.53 -56347.91 -62643.10 BW1 

-231120.03 -231119.03 -231132.26 -231131.37 -231130.31 -231198.49 BW8 

-308903.82 -308903.29 -308912.87 -308913.46 -308913.63 -308970.37 BW12 

-142086.49 -142148.63 -142094.17 -142153.44 -142160.46 -142197.13 ASM 

261553.08 -261552.44 -261555.36 -261554.46 -261552.22 -261558.61 WSM 

-126437.48 -126441.96 -126436.69 -126441.16 -126441.38 -126441.26 EN 

-94667.83 -94695.94 -94668.76 -94696.14 -94696.59 -94699.10 EW1 

-74039.58 -74050.54 -74048.02 -74056.16 -74055.29 -74077.22 AEW 

C 

Model Traits 

6 5 4 3 2 1 

-56004.61 -55999.28 -56190.10 -56186.53 -56360.91 -62651.77 BW1 

-231142.03 -231136.63 -231149.85 -231144.56 -231143.50 -231207.28 BW8 

-308926.33 -308921.30 -308930.89 -308926.97 -308927.14 -308979.37 BW12 

142108.39 -142166.15 -142111.70 -142166.58 -142173.60 -142205.89 ASM 

-261574.96 -261569.94 -261572.86 -261567.59 -261565.35 -261567.36 WSM 

-126459.30 -126459.42 -126454.15 -126454.25 -126454.47 -126459.99 EN 

-94689.66 -94713.40 -94686.22 -94709.23 -94709.68 -94707.83 EW1 

-74061.41 -74068.00 -74065.48 -74069.25 -74068.38 -74085.95 AEW 

BW1: body weight at 1 day of age, BW8: body weight at 8 weeks of age, BW12: body weight at 12 weeks of age, EW1: 

egg weight at first day of laying, EN: egg number, AEW: average egg weight at 28th, 30th, 32nd weeks, ASM: age at 

sexual maturity and WSM: weight at sexual maturity.  

 

Table 5- Genetic parameters obtained based on the best model for the studied economic traits 
 

h2
m±SE C2±SE h2

a±SE Model Traits 

0.34±0.01 0.24±0.02 0.13±0.01 5 BW1 
0.03±0.01 0.03±0.01 0.31±0.01 5 BW8  
0.02±0.005 0.02±0.004 0.38±0.01 5 BW12  
0.06±0.01 0.02±0.005 0.53±0.02 6 ASM  
- 0.01±0.003 0.51±0.01 2 WSM  
0.02±0.005 - 0.17±0.01 4 EN 
0.03±0.005 - 0.28±0.02 4 EW1 
0.02±0.005 0.02±0.004 0.59±0.02 6 AEW 

BW1: body weight at 1 day of age, BW8: body weight at 8 weeks of age, BW12: body weight at 12 weeks of age, 

ASM: age at sexual maturity, WSM: weight at sexual maturity, EN: egg number, EW1: egg weight at first day of laying 

and AEW: average egg weight at 28th, 30th, 32nd weeks. 

h2
a: direct heritability, h2

m: maternal heritability and c2: maternal environmental variance as a proportion of phenotypic 

variance 
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ضرایب تابعیت صفات مورد مطالعه بر اساس یک درصد  

جدول  هم در  است.    6خونی  شده  برآورد  آورده  نتایج 

خونی در صفات مورد مطالعه نشان ی ناشی از همپسرو

روی صفت وزن بدن    خونی برداد که بیشترین تأثیر هم

می  12در   به  هفتگی  که  طوری  به    کیهر    یزاا باشد، 

-هفتگی    12خونی فردی، وزن بدن در هم  ش یدرصد افزا

درصد   ک یهر  ی زااهمچنین به  یابد. گرم کاهش می 14/2

هفتگی به   8خونی فردی، وزن بدن در هم ضریب شیافزا

  میزان  پژوهشگران اثراتیابد.  گرم کاهش می  07/1میزان  

را  هم مازندران  بومی  مرغ  اقتصادی  صفات  بر  خونی 

مورد بررسی قرار دادند و گزارش کردند که به ازای هر  

صفت وزن بدن در یک    فردی   خونی یک درصد افزایش هم

گرم    3/1و    1/3،  11/0هفتگی به ترتیب    12و    8روزگی،  

ازای هر یک    یابد. کاهش می به  آنها  همچنین در مطالعه 

صفت وزن بدن در    نیز   خونی مادریدرصد افزایش هم

  6/3و    6/0،  06/0هفتگی به ترتیب    12و    8یک روزگی،  

   (.2014)رحمانیان و همکاران   یابد گرم کاهش می

ازای   پژوهش حاضر  نتایج به  که  داد  درصد  نشان    یک 

روز    38/0بلوغ جنسی به میزان    فردی،   خونیافزایش هم

نتایج برخی از مطالعات در خصوص اثر  یابد. میافزایش 

که    بیانگر آن است خونی بر سن بلوغ جنسی  افزایش هم

سن بلوغ جنسی در    یخونی اثر متفاوتی بر رو افزایش هم

دارد. مختلف  مثال،  نژادهای  عنوان  هم  به  خونی افزایش 

سیولم  منجر به افزایش سن بلوغ جنسی در نژاد لگهورن )

در سویه  1999همکاران    و بلوغ جنسی  ( و کاهش سن 

   شود.( می2003و همکاران  ی سواچکوفسک) نیوهمشایر

اثر   کهگر آن است  ، نتایج تحلیل شجره نشانبه طور کلی

مرغ شامل تعداد  خونی در صفات تخمپسروی ناشی از هم

تخمتخم اولین  وزن  تخم  مرغ مرغ،  وزن  میانگین  مرغ  و 

می مطالعهباشد.  ناچیز  اساس  و    یسواچکوفسک  بر 

( هم2004همکاران  پسروی جزئی  ب(،  رای صفات خونی 

مرغ، سن اولین تخمگذاری و  وزن بدن، متوسط وزن تخم

در پژوهشی    های بارور گزارش شده است.تخمدرصد  

خونی تجمعی را در  ( هم1991دیگر، عاملی و همکاران )

خطوط لگهورن سفید تجاری که تحت انتخاب قرار داشتند  

از   بعد  دادند.  قرار  مطالعه  از   23مورد  اجتناب  با  نسل 

خونی به  برادری تنی و ناتنی، ضریب هم  آمیزش خواهر

متوسط   یافت  7/0طور  افزایش  سال  هر  در    و  درصد 

مرغ به اندازه  خونی همراه با کاهش تولید تخمافزایش هم

تخم بود.سه  سال  در  در    مرغ    ،دیگر  ایمطالعههمچنین 

-درصد افزایش هم  10خونی به ازای  پسروی ناشی از هم

برای خطخ ل  وطونی  با  مختلف  مرتبط  گهورن و صفات 

تخم تخمتعداد  وزن  تخممرغ،  ای  توده  وزن  و    مرغمرغ 

-. مقادیر پسروی ناشی از همقرار گرفتبررسی  مورد  

ژنتیکی به ازای هر    نی کمتر از مقادیر افزایش پیشرفتخو

تفاوت.  بود سال   همچنین  میزان  محققین  در  را  هایی 

-پذیریخونی و پسروی ناشی از آن و وراثتضرایب هم

کردند مقایسه  باهم  را  ماده  و  نر  خط  که  زمانی    ،ها 

 (. 1999و همکاران  ساواس) مشاهده نمودند

 

Table 6- Regression coefficients of studied traits on individual and maternal inbreeding percentage 
 

Traits Individual inbreeding Maternal inbreeding 

BW1 0.02±0.0002 -0.001±0.0001 

BW8 -1.07±0.003 0.59±0.0006 

BW12 -2.14±0.0002 0.07±0.0006 

ASM 0.38±0.0002 -0.06±0.0003 

WSM 0.27±0.0002 0.52±0.0003 

EN -0.07±0.0002 -0.01±0.0003 

EW1 0.08±0.0002 -0.01±0.0002 

AEW -0.01±0.0006 0.03±0.0002 

BW1: body weight at 1 day of age, BW8: body weight at 8 weeks of age, BW12: body weight at 12 weeks of age, 

ASM: age at sexual maturity, WSM: weight at sexual maturity, EN: egg number, EW1: egg weight at first day of laying 

and AEW: average egg weight at 28th, 30th, 32nd weeks.  
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شده   انجام  سویهپژوهش  روی  تخمگذار  بر  مرغ  های 

صفات  برای  انتخاب  به  پاسخ  ارزیابی  هدف  با  سفید 

وری نشان داد که پسروی ناشی از  آدرباروری و جوجه

که هم نشد،  مشاهده  صفات  از  هیچکدام  برای  خونی 

-نشاندهنده آن است که انتخاب هرگونه اثرات منفی هم

می جبران  را  و    کندخونی  .  (2005فیگوریدو  )اشمیت 

ع رخ ندهد، برخی  خونی خیلی سریزمانی که افزایش هم

اند که اثر پسروی ناشی از آن ممکن  شواهد نشان داده

یابد کاهش  انتخاب  طریق  از  و  )  است  فیگوریدو  اشمیت 

 (. 1993و گو   2005

 

 گیری کلی نتیجه

-خونی جمعیت مرغنتایج پژوهش حاضر نشان داد که هم

فارس با یک شیب نسبتاً    ایستگاه  های بومی اصلاح شده 

باشد و  ک سطح قابل قبول رو به افزایش میملایم و در ی

.  نسبتاً پایین استخونی در جمعیت  پسروی ناشی از هم

-پایین نگه داشتن هم  و   ژنتیکی  حفظ تنوع  از آنجایی که

  پیشرفتخونی پرندگان در ایستگاه یکی از عوامل مهم در  

توان  رود، لذا میبرنامه های اصلاح نژادی به شمار می

و انتخاب پرندگان  ها  ریزی آمیزش  برنامهنتیجه گرفت که  

نسل ایستگاه در طی  ها در مسیر صحیح خود  برتر در 

   رفته است.پیش 

 

 قدردانیتشکر و 

می  لازم  خود  بر  معاونت  نویسندگان  همکاری  از  دانند 

همچنین   و  فارس  استان  دامی  تولیدات  بهبود  محترم 

کارکنان ایستگاه مرکز اصلاح نژاد مرغ بومی فارس که  

صمیمانه   داشتند،  را  همکاری  نهایت  پروژه  اجرای  در 

 قدردانی نمایند. 
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Introduction: Performance of native fowl can be improved by making changes in feeding, rearing 

and health issues. Genetic improvement of these breeds can be achieved through the breeding 

programs such as selection, crossbreeding, or both. Selection programs may be time consuming but 

implementing them will lead to a continued improvement  (Padhi 2016). Considering the genetic 

diversity among the native fowl breeds of Iran, several breeding stations were established in different 

provinces of the country for the purpose of reproduction and genetic improvement of these breeds. 

Mating related animals in closed populations leading to accumulated inbreeding and reduced genetic 

diversity has destructive effects on additive genetic variance and phenotypic values (Falconer and 

Mackay 1996). Inbreeding is associated with an increase in homozygosity and usually decrease the 

fitness of individuals in the population, which is referred to as inbreeding depression (Ayroles et al. 

2009). Inbreeding depression in domestic animals can cause reduced selection response and potential 

genetic gain in economic traits (Selvaggi et al. 2010). Since the improved Fars native fowls have been 

raised in a closed population and selected for some important economic traits during the successive 

generations, their inbreeding coefficients may increase and reduce the effectiveness of breeding 

programs. Therefore, it is of significant importance to monitor the inbreeding rate and its 

consequences on different traits. The purpose of this study was to monitor the inbreeding rate and 

evaluate its possible effects on some important economic traits in improved Fars native fowl 

population using the pedigree information of 25 generations via different models. 

Materials and methods: Data of 63,250 birds during the period 1369-1397 (25 generations) recorded 

in the breeding station of Fars native fowl were included in the study. Studied traits include body 

weight at hatch (BW1), body weight at 8 weeks of age (BW8), body weight at 12 weeks of age 

(BW12), age at sexual maturity (ASM), weight at sexual maturity (WSM), egg weight at 1st day of 

laying (EW1), egg number (EN) and average egg weight (AEW). Individual and maternal inbreeding 

coefficients of all birds were estimated using the CFC program. Estimated inbreeding coefficients 

grouped into seven different categories of inbreeding: 0, 0 to 5%, 5 to 10%, 10 to 15%, 15 to 20%, 

20 to 25% and 25 to 30%. Regression coefficients of studied traits on individual and maternal 

inbreeding percentage were estimated by Wombat software (May 2007) and restricted maximum 

likelihood (REML) method using six different models. Individual and maternal inbreeding 

coefficients were also included as a covariate in the model. In this study, among the six statistical 

models considered for each trait, finally, the appropriate model for each of them was selected through 

mailto:sholehghorbani@gmail.com
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three methods of likelihood ratio test (LRT), Akaike’s information criterion (AIC) and Bayesian 

information criterion (BIC). 

Results and discussion: Pedigree analysis showed that 40,184 birds were inbred, and the mean of 

individual and maternal inbreeding was relatively low over 25 generations. The average individual 

and maternal inbreeding did not differ much over the generations. According to the results, the mean 

inbreeding for all birds and inbred one was approximately 2% and 4%, respectively. From the fifth 

generation onwards, the average inbreeding (individual and maternal) of birds in the whole population 

was increasing. In the first four generations, inbreeding rate of population was estimated to be zero, 

which may be due to the unknown pedigree information in the first generations. Various studies have 

shown that accurate estimation of inbreeding is highly dependent on pedigree information. The results 

of a previous study on laying hen strains indicated that pedigree information influenced the inbreeding 

estimation in the first generations (Szwaczkowski et al. 2003). In another study, Cassell et al. (2003) 

reported that the use of incomplete pedigree in estimating the mean inbreeding reduces the mean 

inbreeding estimate and the variance of these estimates in cows. From the fifth to eighth generation, 

the rate of individual and maternal inbreeding was very small. Distribution of birds in different 

categories of inbreeding showed that 36.57% (23,066 birds) were non-inbred. Classifying birds into 

different inbreeding groups indicated that the highest number of inbred birds was in the inbreeding 

group 0 to 5% (47.72%) and 5 to 10 % (15.48%). Although the number of inbred birds was high, but 

the amount of inbreeding coefficient was significantly low, reflecting careful planning of mating in 

the station. The study of Kamali et al. (2007) on the pedigree information of Fars native fowl (21,245 

birds) during eight generations demonstrated that the inbreeding rate is low. In addition, in the 

previous study on the improved Mazandaran native fowl during 26 generations, it was shown that the 

rate of inbreeding is relatively low, which is in accordance with the results observed in the present 

study (Ghorbani and Omrani 1399). According to the fitted models, model 5 for BW1, BW8 and 

BW12, model 6 for ASM and AEW, model 2 for WSM, model 4 for EN and EW1 were considered 

as the most suitable models. Estimating the inbreeding depression in the studied traits revealed the 

most effect of inbreeding on the BW12, so that for every 1% increase in individual inbreeding, BW12 

is reduced by 2.14 grams. Also, for a percent increase in individual inbreeding, BW8 decreases by 

1.07 grams. The highest effect of inbreeding was observed on BW8 and BW12, so that for a percent 

increase in individual inbreeding, BW12 decreases by 2.14 grams and BW8 decreases by 1.07 grams. 

ASM was significantly affected by inbreeding depression. ASM increased by 0.38 day per 1% 

increase in inbreeding. The findings of earlier studies regarding the inbreeding effect on the ASM 

have shown that increased inbreeding does not have the same effect on different strains. For example, 

increase in inbreeding level results in increased ASM in the Leghorn (Sewalem et al. 1999) and 

decreased ASM in the New Hampshire (Szwaczkowski et al. 2003). Taken together, pedigree analysis 

showed that the depression effect of inbreeding on egg traits including EN, EW1 and AEW was 

negligible. 

Conclusion: According to the results of pedigree analysis, inbreeding rate of improved Fars native 

fowl population is increasing at an acceptable level with a relatively gentle slope. In addition, 

depression caused by inbreeding in the population was fairly low. Since maintaining genetic diversity 

and keeping down the inbreeding rate in the station are considered as main factors in developing the 

breeding programs, it can be concluded that the implementation of breeding programs and selection 

of superior birds during the generations has gone in the right direction. 
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