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 چكيده

ت های سنتی وجود اطلاعاوشیکی از عوامل موثر بر صحت پیش بینی ارزش اصلاحی با استفاده از ر زمينه مطالعاتی:

 واریانس،(کو) هایمولفهبرآورد  بر پدر شجره نقص اثر بررسیبا هدف این مطالعه  هدف:کامل شجره پدری است. 

 اب روزانه رشد سرعت و 15/0 پذیری وراثت با شیرگیری وزن صفت دو با جمعیت یك انتخاب، صحت و ژنتیکی پارامترهای

 عاتاطلا کلیه منظور دینب كار:روش. شد سازیشبیه 5/0 محیطی و ژنتیکی فنوتیپی، هایهمبستگی و 30/0 پذیری وراثت

 و تصادفی روش دو اب پدرها شماره فایل هر در. شد ذخیره فایل در آمیزش و انتخاب سال 10 از حاصل عملکرد و شجره

 نتایج: .شدند تحلیل و تجزیه صفتی دو یحیوان مدل با حاصل هایفایل .شد حذف شجره از %100تا 0 هاینسبت با و متوالی

 پدر شجره نقصان مختلف سطوح در شیرگیری وزن صفت فنوتیپی واریانس پدر، شجره متوالی و تصادفی حذف حالت در

 افزایشی یژنتیک واریانس مخالف جهت در محیطی واریانس تغییرات و یافته کاهش افزایشی یژنتیک واریانس. بود ثابت تقریبا

 90 تا 50 حذف درصدهای برای فقط متوالی، حذف روش در. بود دارمعنی پذیری وراثت کاهشحذف تصادفی  روش در. بود

 نتخابا صحت درصد، 100 تا 0 از پدر رهشج متوالی و تصادفی حذف میزان افزایش با. بود دار معنی پارامتر دو این کاهش

 مقدار. تیاف تقلیل 614/0 به 933/0 از و 493/0 به 767/0 از به ترتیب به روزانه وزن افزایش و شیرگیری وزن صفات برای

 در اما. داد نشان دارمعنی کاهش دفیتصا حذف روش پدردر شجره نقصان میزان افزایش با صفت دو بین ژنتیکی همبستگی

 انمیز افزایش با بطورکلی كلی:گيرینتيجه. بود (>05/0P) دار معنی 80 و 60 حذف درصد برای فقط متوالی ذفح روش

  .یافت کاهش صفت دو پارامترهای ژنتیکی مقادیر پدری گمشده اطلاعات

 

 گمشده پدری شجره ای،رایانه سازی شبیه ژنتیکی، پارامترهای :كليدی واژگان
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 مقدمه

 به ایران گوسفند هایگله در پدر ارهشم ثبت گذشته در

 شده کنترل آمیزش برنامه اجرای از ناشی مشکلات علت

 4 حدود از. شدنمی انجام مصنوعی تلقیحعدم اجرای  و

 هاگله اکثر در مصنوعی تلقیح برنامه اجرای با قبل سال

 نژادهای جمعیت کل در لذا. است گردیده ثبت پدر شماره

 ناقص. نیست کامل پدر رهشج ایران، گوسفند مختلف

 ناصحیح خویشاوندی ماتریس تشکیل سبب شجره بودن

 ژنتیکی پارامترهای برآورد و انتخاب دقت بر و شده

 شودمی برآوردها شدن اریب سبب و گذاشته تاثیر صفات

. (2004وطن خواه و همکاران  و 2001همکاران کلمنت و )

 با اما است، شده انجام زمینه این در مختلفی تحقیقات

 شبیه در هاورودی و شرایط برخی بودن متفاوت به توجه

 شرایط کلیه برای آنها از حاصل نتایج تعمیم امکان سازی،

 با. ندارد وجود یکدیگر با هاپژوهش آن نتایج مقایسه و

 میزان حسب بر معمولا پارامترها تغییرات روند وجود این

. شود همقایس تواند می مختلف تحقیقات در شجره نقصان

 که دادند نشان( 2006) همکاران و ساندرز پژوهش یك در

 پیشرفت کاهش سبب شده گم و نادرست پدری اطلاعات

 پایین پذیری وراثت با صفات در کاهش این و شده ژنتیکی

 اشتباه شجره نامطلوب اثر تحقیق این در. بود زیاد نسبتاً

 رد .شد برآورد بیشتر برابر 4/1 نامعلوم شجره به نسبت

 دقت تواند می داده ساختار که شد داده نشان دیگر تحقیق

. دهد قرار تاثیر تحت را واریانس هایمولفه برآورد

 بین معیار انحراف پدری، شجره ناکافی اطلاعات

 بودن نااریب و افزایش را برآوردها مختلف تکرارهای

 تحت را ژنتیکی پارامترهای و واریانس هایمولفه برآورد

 10 همچنین(. 2001کلمنت و همکاران ) دهد می قرار تاثیر

 ژنتیکی پیشرفت پدری، هویت تشخیص در اشتباه درصد

 سالیانه ژنتیکی پیشرفت درصد، 3/4 را واقعی سالیانه

 ژنتیکی پیشرفت و درصد 6 اندازه به را شده برآورد

 مقایسه در درصد 5/3 اندازه به را سال 20 از بعد تجمعی

ایسرائل و  ) دهدمی کاهش رستد کاملاً پدری هویت با

 سازیشبیه از استفاده با دیگری مطالعه در(. 2000ولر 

 باقیمانده و پدری واریانس مولفه شد، داده نشان تصادفی

 قرار تأثیر تحت شده گم پدری اطلاعات میزان افزایش با

 به پاسخ و اصلاحی هایارزش اعتماد قابلیت اما نگرفتند،

 محققین(. 2005اردر و همکاران ه) یافتند کاهش انتخاب

 هویت تشخیص نسبت افزایش با که گرفتند نتیجه دیگر

 و مستقیم پذیریوراثت برآوردهای میانگین پدر، نادرست

 شده بینیپیش اصلاحی هایارزش میانگین و مادری

 ماند باقی تغییربی نسبتاً فنوتیپی واریانس و کاهش

-شجره تحقیق یك در همچنین(. 2004سینك و همکاران )

 و شد بررسی گمشده پدر متفاوت درصدهای با های

 و نااریب کامل شجره در پذیری وراثت که داد نشان نتایج

 حذف درصد 50 با شجره در واقعی، مقدار به نزدیك

 حذف درصد 50 با شجره در  اریب، پدر شماره تصادفی

 درصد 50 حالت در و تراریب مادر شماره تصادفی

کانتت و ) شد  برآورد ناصحیح مادر و پدر نامعلوم شجره

 در شده انجام تحقیقات بیشتر در(. 2000همکاران 

 که است شده گزارش شجره و داده ساختار خصوص

 هابرآورد استاندارد اشتباه رفتن بالا سبب ناقص شجره

 (.1988دونگ و همکاران ) شودمی

)ترتیبی از  متوالی و تصادفی حذف روش دو مقایسه در

 صفتی یك سازیشبیه حالت در شجره صفر تا آخر( نسل

 در 15/0 پذیریوراثت با صفت برای که شد داده نشان

 بطور افزایشی ژنتیکی واریانس تصادفی حذف حالت

 جزئی بطور صفت پذیریوراثت آن تبع به و کاهش جزئی

 صفت برای اما. نبود دار معنی کاهش این که یافت کاهش

 به  واریانس هایمولفه ییراتتغ 30/0 پذیریوراثت با

 حذف روش در. شد منجر پذیریوراثت دارمعنی کاهش

 شجره نقصان سطح افزایش با پذیریوراثت کاهش متوالی
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 تحقیق در(. 2011عباسی و همکاران ) نبود دارمعنی پدر

 بر پدر شجره نقصان تاثیر( 2011) همکاران و عباسی

 در اما. است شده بررسی صفت یك ژنتیکی پارامترهای

 مد گوسفند نژاد اصلاح در اقتصادی مهم صفت چند عمل

 و بوده همبسته یکدیگر با صفات این که باشندمی نظر

 و محیطی ژنتیکی، هایهمبستگی بر پدر شجره نقصان

 پارامترهای و واریانس هایمولفه همچنین و فنوتیپی

 ممکن تاثیر این که دارد تاثیر آنها انتخاب دقت و ژنتیکی

 تحقیق هدف لذا. باشد صفتی تك حالت از متفاوت است

  و شجره نقصان مختلف درصدهای تاثیر بررسی حاضر

-مولفه برآورد بر( متوالی و تصادفی) نقصان ایجاد روش

 وابسته صفت دو ژنتیکی پارامترهای و واریانس(کو) های

  .باشدمی آنها انتخاب صحت و

 

 هاروش و مواد

 پدر شجره نقصان مختلف دهایدرص تأثیر بررسی برای

 و واریانس(کو) هایمولفه ژنتیکی، پارامترهای برآورد بر

-شبیه روش با نژادی اصلاح جمعیت یك انتخاب، صحت

 با شیرگیریاز  وزن صفت. شد ایجاد صفتی دو ازیس

 افزایشی ژنتیکی واریانس کیلوگرم، 39/22 میانگین

 و 5/11 یپیفنوت واریانس ،775/9 محیطی واریانس ،725/1

 با روزانه وزن افزایش صفت و 15/0 پذیریوراثت

 ،2/1078 افزایشی ژنتیکی واریانس گرم، 190 میانگین

 و 3594 فنوتیپی واریانس ،8/2515 محیطی واریانس

 و قوچ آمیزش. شدند گرفته نظر در 3/0 پذیریوراثت

 و بوده تصادفی جمعیت دو هر در شده انتخاب هایمیش

 3 ترتیب به جمعیت در میش و قوچ دارینگه سن حداکثر

 مدت طول و 15 نر به ماده حیوانات نسبت. بود سال 6 و

-شبیه برنامه در. شد گرفته نظر در سال 10 آنها پرورش

 نر نژاداصلاح برنامه و متداخل نسلی ساختار شده سازی

 شد طراحی فرضی نژادیاصلاح جمعیت برای مرجع

 از سازیشبیه برنامه نویسیکد برای(. 2005 عباسی)

 مبنای. گردید استفاده 6بیسیك ویژوال نویسیبرنامه زبان

 از تصادفی یگیرنمونه حیوان، هر برای رکورد ایجاد

 برای ابتدا. باشدمی شده تعیین پیش از آماری توزیع

 و غیرخویشاوند پایه جمعیت یك نظر مورد صفت

 تیصف چند سازیشبیه برای. شد سازیشبیه غیرهمخون

  (Ve) یمحیط و (Vg) ژنتیکی واریانس(کو) ماتریس

 تجزیه از استفاده با و شده تشکیل 2 ابعاد با متقارن

 محاسبه Le و Lg تحتانی مثلثی هایماتریس چالسکی،

 از. باشد LeL'e=Veو LgL'g=Vg بطوریکه شود،می

 نرمال تصادفی اعداد بردار در هاماتریس این حاصلضرب

 ژنتیکی هایارزش ،(w) یك واریانس و صفر میانگین با

 ارزش. شود می ایجاد صفت چند برای محیطی و افزایشی

 ژنتیکی هایارزش مقادیر مجموع از صفت هر فنوتیپی

 این. شد خواهد حاصل صفت آن محیطی و افزایشی

-می انتخاب اصلاحی ارزش بالاترین مبنای بر حیوانات

 جمعیت شده، انتخاب ماده و نر حیوانات آمیزش از. شوند

 از آنها اصلاحی هایارزش که شده حاصل بعد نسل نتاج

 :شد بینی پیش زیر رابطه

* w) gL))}0.5 (df+  sf0.5( -) + {0.5(1pbv= 0.5( obv 

 بردار ترتیب به w و ،obv، pbv ، sf، df ، gL رابطه، این در

 هایارزش مجموع بردار نتاج، اصلاحی هایارزش

 ضریب پدر، همخونی ریبض مادر، و پدر اصلاحی

 و افزایشی ژنتیکی تحتانی مثلثی ماتریس  مادر، همخونی

 ارزش. باشندمی استاندارد نرمال تصادفی عدد بردار

 پایه جمعیت همانند نیز بعد نسل نتاج جمعیت محیطی

 سال 10 مدت برای عملیات این انجام با. شد سازیشبیه

 حاصل اتحیوان عملکرد و شجره اطلاعات مراحل، کلیه

 هافایل این. شد ذخیره فایل یك در جمعیت برای شده

 پدر، شماره حیوان، شماره به مربوط مقادیر حاوی

 سازیشبیه اصلاحی ارزش فنوتیپی، ارزش مادر، شماره

 دو از یك هر در. بودند محیطی ارزش و( واقعی) شده

 شجره درصد 100 تا...  ،10 ،0 شده سازیشبیه داده فایل
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 روش در.  شدند حذف متوالی و تصادفی  روش ود با پدر

 پدرها شماره درصد 100و ..... ،20 ،10 بار هر در متوالی

 و شده حذف انتها تا )نسل صفر( فایل ابتدای از ترتیب به

. گردید ذخیره پدر، شماره حذف درصد هر به مربوط فایل

 ویژوال محیط در نویسیبرنامه با تصادفی روش در

 از مختلف هایدرصد ،RND تابع از دهاستفا با بیسیك

 حالت این. شد حذف فایل کل از تصادفی بطور پدر شماره

 گیریجفت با گوسفند هایگله در که است مواقعی شبیه

 نهایتا. ندارد وجود پدر شماره ثبت امکان ناخواسته های

 توسط و صفتی دو حیوان مدل با حاصل داده هایفایل

 شدند تحلیل و تجزیه 1/3 نسخه DFREML افزار نرم

 ماتریس فرم در استفاده مورد آماری مدل (.2000میر )

 :باشدمی زیر بصورت
yi=Xib + Zia +ei 

 بردار b صفت، امین i مشاهدات بردار y مدل؛ این در

 ژنتیکی اثرات مجهول بردار a میانگین، ثابت اثر مجهول

 ،(باقیمانده) محیطی اثرات مجهول بردار ،(مستقیم)افزایشی

Z و X به ترتیب به را داده که هستند طرح هایماتریس 

 صفت امین i مستقیم افزایشی ژنتیکی و ثابت اثرات

 .کنند می مربوط

-ارزش بین همبستگی طریق از ارزیابی صحت همچنین،

r) واقعی و شدهبینیپیش اصلاحی های AA


,
 .شد محاسبه (

بار تکرار گردید و میانگین و  10سازی برنامه شبیه

معیار تکرارهای مختلف محاسبه و پارامترهای حرافان

 tبا آزمون  مورد مطالعه در بین درصدهای مختلف حذف 

 مقایسه شد. 
 

 بحث و نتایج

 داده هایفایل ایجاد

 20628 حدود با داده فایل سازیشبیه برنامه اجرای با

 مادر و پدر شماره دارای)  پایه حیوان 2750 با حیوان

 حیوان، شماره شامل فایل این(. 1 دولج) شد ایجاد( صفر

از  وزن صفت فنوتیپی ارزش مادر، شماره پدر، شماره

 روزانه رشد سرعت صفت فنوتیپی ارزش و شیرگیری

 شماره درصد 10 حذف با تصادفی حذف روش در. بود

 حذف در و 4490 به 2750 از  نامعلوم پدر تعداد  پدر،

. یافت افزایش 16973 به نامعلوم پدر تعداد درصد 80 مثلا

 در پدر هایشماره حذف شیوه بودن متفاوت وجود با

 حذف حالت دو در نامعلوم هایپدر تعداد  شجره، فایل

 .بود مشابه تقریبا متوالی و تصادفی

  پذیریوراثت و واریانس هایمولفه 

 محیطی، واریانس افزایشی، ژنتیکی واریانس مقادیر

 دو برای انتخاب صحت و پذیریوراثت فنوتیپی، واریانس

 و گوسفند روزانه رشد سرعت و شیرگیریاز  وزن صفت

 دو بین فنوتیپی و محیطی ژنتیکی، هایهمبستگی چنینهم

  پدر شجره متوالی و تصادفی حذف حالت دو برای صفت

 .است شده ارائه  3 و 2 جداول در ترتیب به
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 های حذف تصادفی و متوالی شماره پدری مربوط به حالتای اطلاعات شجرهبرخو  اريمعانحراف ن،يانگيم  -1 جدول
Table 1- Mean, standard deviation, and some information of random and consecutive exclusion of father's ID 

 

100 90 80 70 60 50 40 30 20 10 0 Base population 

2750 2750 2750 2750 2750 2750 2750 2750 2750 2750 2750 Number of founders 

20628 20628 20628 20628 20628 20628 20628 20628 20628 20628 20628 Number of recorded animals 

20628 18759 16973 15272 13424 11790 9908 7947 6348 4490 2750 Number of animals with unknown father(random) 

20628 18840 17052 15264 13475 11689 9901 8113 6325 4537 2750 Number of animals with unknown father( consecutive ) 

2750 2750 2750 2750 2750 2750 2750 2750 2750 2750 2750 Number of animals with unknown mother 

23.278 23.278 23.278 23.278 23.278 23.278 23.278 23.278 23.278 23.278 23.278 Average of  weaning weight (Kg) 

3.776 3.776 3.776 3.776 3.776 3.776 3.776 3.776 3.776 3.776 3.776 Phenotypic standard deviation of  weaning weight (Kg) 

196.798 196.798 196.798 196.798 196.798 196.798 196.798 196.798 196.798 196.798 196.798 Average of daily gain (g) 

68.403 68.403 68.403 68.403 68.403 68.403 68.403 68.403 68.403 68.403 68.403 Phenotypic standard deviation of  daily gain (g) 
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 های ژنتيكی، محيطی و فنوتيپی در حالت حذف تصادفی شماره پدرپذیری، صحت انتخاب و همبستگیهای واریانس، وراثتمولفه -2جدول
Table 2-  Variance components, heritability, accuracy, and correlation  (genetic, environment, and phenotype) in random exclusion of father's ID 

 

r p
 SEre

 SEr g
 r AA



)2(,

 

SEh 
2

2
 

2

2
p

 2

2e
 2

2a
 r AA



)1(,

 

SEh 
1

2
 

2

1
p

 2

1e
 2

1a
  

0.5 0.5 0.5 - 0.3 3594 2515.8 1078.2 - 0.15 11.5 9.775 1.725 Base population 

0.590 0.008±0.633 0.026±0.598 0.933 0.015±0.460 2777.2 1796.8 1243.4 0.767 0.012±0.165 12.450 10.396 2.054 0 
0.587 0.007±0.635 0.04±0.40 0.881 0.013±0.244 2620.8 1981.9 638.9 0.679 0.011±0.128 12.430 10.769 1.579 10 
0.587 0.006±0.639 0.04±0.33 0.834 0.012±0.203 2605.7 2076.6 529.1 0.595 0.010±0.122 12.345 10.836 1.509 20 
0.587 0.011±0.639 0.05±0.30 0.794 0.011±0.184 2600.3 2123.0 477.4 0.556 0.010±0.119 12.335 10.862 1.474 30 
0.587 0.007±0.639 0.05±0.30 0.758 0.011±0.181 2605.1 2132.4 472.7 0.552 0.011±0.124 12.346 10.813 1.533 40 
0.586 0.007±0.639 0.05±0.28 0.721 0.011±0.177 2608.4 2147.3 461.1 0.482 0.011±0.111 12.349 10.980 1.370 50 
0.589 0.007±0.642 0.06±0.26 0.690 0.012±0.166 2610.6 2178.0 432.7 0.437 0.011±0.111 12.354 10.986 1.368 60 
0.587 0.007±0.635 0.05±0.36 0.678 0.012±0.205 2607.7 2074.1 533.6 0.478 0.012±0.122 12.344 10.835 1.509 70 
0.587 0.007±0.646 0.05±0.30 0.646 0.013±0.205 2616.0 2079.9 536.1 0.433 0.012±0.118 12.349 10.895 1.454 80 
0.587 0.008±0.638 0.04±0.41 0.634 0.015±0.262 2626.0 1937.5 688.5 0.463 0.013±0.138 12.350 10.640 1.710 90 
0.587 0.010±0.638 0.03±0.45 0.614 0.018±0.278 2558.3 1845.6 712.7 0.493 0.015±0.166 12.374 10.330 2.050 100 

2

2a
  :Genetic additive variance of daily gain؛ 

2

1a
  :Genetic additive variance of weaning weight؛ 

2

1e
   :Error variance of weaning weight  : 2

2e
  ؛      Error variance of daily gain؛                                                                                

2

1
p

  :Phenotypic variance of weaning weight : 2

2
p

   ؛Phenotypic variance of daily gain؛                                                                     

SEh 
1

2  :Heritability and error standard of weaning weight : SEh 
2

2   ؛Heritability and error standard of daily gain ؛                             

r AA


)1(,
 :Correlation between estimated and true breeding values of weaning weight : r AA



)2(,
 ؛Correlation between estimated and true breeding values of daily gain؛         

r g
 :Genetic correlation between two traits : r e

Environmental correlation between two traits :r ؛         p
 ؛Phenotypic correlation between two traits؛         
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 های ژنتيكی، محيطی و فنوتيپی در حالت حذف متوالی شماره پدرپذیری، صحت انتخاب و همبستگیهای واریانس، وراثتمولفه -3جدول

Table 3-  Variance components, heritability, accuracy, and correlation  (genetic, environment, and phenotype) in consecutive exclusion of father's ID 
 

r p
 SEr g

 SEre
 r AA



)2(,
 r AA



)1(,
 SEh 

2

2
 2

2
p

 2

2e
 2

2a
 SEh 

1

2
 2

1
p

 2

1e
 2

1a
  

0.5 0.5 0.5 - - 0.3 3594 2515.8 1078.2 0.15 11.5 9.775 1.725 Base 

population 
0.590 0.026±0.598 0.008±0.633 0.933 0.767 0.015±0.460 2777.2 1796.8 1243.4 0.012±0.165 12.450 10.396 2.054 0 
0.591 0.025±0.603 0.008±0.630 0.929 0.762 0.015±0.465 2766.8 1481.4 1285.4 0.012±0.174 12.470 10.297 2.173 10 
0.589 0.027±0.576 0.008±0.634 0.921 0.753 0.015±0.445 2736.4 1519.4 1217.0 0.012±0.170 12.436 10.319 2.118 20 

0.588 0.029±0.540 0.008±0.640 0.909 0.737 0.015±0.421 2709.2 1568.4 1140.8  0.012±0.167 12.409 10.331 2.078 30 
0.586 0.030±520 0.008±0.643 0.891 0.720 0.015±0.415 2701.8 1579.3 1122.5 0.013±0.170 12.406 10.290 2.115 40 
0.586 0.030±0.540 0.010±0.633 0.868 0.698 0.016±0.414 2696.3 1577.5 1118.8 0.013±0.182 12.400 10.150 2.250 50 
0.586 0.033±0.492 0.009±0.643 0.833 0.653 0.016±0.377 2676.6 1666.4 1010.2 0.013±0.162 12.376 10.371 2.005 60 
0.587 0.032±0.508 0.009±0.639 0.791 0.609 0.016±0.384 2678.1 1650.0 1028.1 0.013±0.170 12.374 10.284 2.090 70 
0.586 0.034±0.483 0.009±0.643 0.730 0.547 0.016±0.365 2666.2 1693.4 972.8 0.014±0.162 12.373 10.358 2.015 80 
0.587 0.033±0.532 0.010±0.633 0.678 0.534 0.017±0.391 2666.8 1621.3 1043.7 0.014±0.166 12.374 10.316 2.058 90 
0.587 0.033±0.450 0.010±0.638 0.614 0.493 0.018±0.422 2678.3 1545.6 1129.7 0.015±0.166 12.276 10.330 2.050 100 

The signs and symptoms are similar to Table 2
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 فنوتیپی واریانس پدر، شجره تصادفی حذف حالت رد

 شجره نقصان مختلف سطوح در شیرگیریاز  وزن صفت

 و یافته کاهش افزایشی ژنتیکی واریانس. بود ثابت تقریبا

 واریانس مخالف جهت در محیطی واریانس تغییرات

 هایمولفه در حاصل تغییرات. بود افزایشی ژنتیکی

 شد منجر پذیریراثتو دارمعنی کاهش به واریانس

(05/0P< )حذف روش نتایج با مغایر تقریباٌ نتایج این 

 پذیریوراثت با صفتی یك تحلیل و تجزیه در تصادفی

-می نبود دارمعنی پذیریوراثت کاهش آن در که ، 15/0

-وراثت معیار اشتباه(. 2011 عباسی و همکاران) باشد

 زانمی افزایش با و پایانی حذف درصدهای در پذیری

 صفت برای. یافت افزایش اندکی پدر شجره نقصان

 درصدهای در فنوتیپی واریانس نیز روزانه وزن افزایش

 ژنتیکی واریانس. بود ثابت تقریبا پدر شماره مختلف

 تغییرات و یافت کاهش توجهیقابل بطور افزایشی

 ژنتیکی واریانس مخالف جهت در محیطی واریانس

 واریانس هایمولفه غییراتت نحوه براساس. بود افزایشی

 کاهش پذیریوراثت مقدار روزانه، وزن افزایش صفت

 پدر شماره فاقد شجره در(  >05/0P) داد نشان دارمعنی

 افزایش اندکی پذیریوراثت مقدار( 100 حذف درصد)

 تقریبا صفت دو پذیریوراثت تغییرات روند. داد نشان

  .بود هم مشابه

 فنوتیپی واریانس نیز پدر شجره متوالی حذف حالت در

 افزایش با روزانه رشد سرعت و شیرگیری وزن صفت

 برآورد مقادیر اما. بود ثابت تقریبا شجره نقصان میزان

 در استفاده مورد مقادیر به نسبت صفت دو هر برای شده

 تواند می آن علت که بود بالاتر پایه جامعه سازیشبیه

 با. اشدب شدهسازیشبیه جمعیت حجم بودن کوچك

 واقعی مقادیر به شدهبرآورد مقادیر نمونه حجم افزایش

 و افزایشی ژنتیکی واریانس کاهش. شودمی نزدیك

 حالت در پدر شجره نقصان میزان افزایش با پذیریوراثت

 حذف روش برخلاف و بود کم بسیار متوالی حذف

 این کاهش 90 تا 50 حذف هایدرصد برای فقط تصادفی،

 برای حاصل نتایج(  >05/0P) بود دارنیمع پارامتر دو

 وزن صفت پذیریوراثت و واریانس هایمولفه تغییرات

 نتایج با پدر شجره متوالی حذف حالت در شیرگیری

 تحقیق در 15/0 پذیریوراثت با صفتی یك تحلیل و تجزیه

 در کلیبطور. دارد مطابقت( 2011) همکاران و عباسی

 پدر شجره تصادفی حذف به نسبت متوالی حذف روش

 پایه جامعه مقادیر از بالاتر صفات پذیریوراثت مقادیر

 افزایش با آن کاهش روند و شد برآورد( شدهسازیشبیه)

 تصادفی حذف روش از ترملایم شجره، نقصان میزان

 .بود

 تغییرات و صفات افزایشی ژنتیکی واریانس کاهش

 قابمط حاضر تحقیق در فنوتیپی و محیطی هایواریانس

 اطلاعات اثر بررسی در( 2005) همکاران و هاردر یافته با

 از استفاده با شیریگاو ژنتیکی ارزیابی بر شده گم پدری

 ،تصادفی حذف روش در . باشدمی تصادفی سازیشبیه

 در حالت پذیریوراثت کاهش منجر به هاواریانس تغییرات

 90 حذف درصددر شد.  پدر شجره حذف درصد 80 تا 0

 تغییراتپذیری به مقدار جزئی افزایش یافت. وراثت 100و

 بود دارمعنی پایه جامعه و صفر حذف درصد به نسبت

(05/0P< )با  80 حذف درصد تا پذیریوراثت  کاهش 

 همکاران و کلمنت و( 2005) همکاران و زوالد نتایج

. دارد مطابقت بودند دارمعنی هاکاهش آنها در که( 2001)

 انتظار خلاف انتهایی حذف درصدهای در مقادیر افزایش

 افزایش برحسب پذیریوراثت تغییرات روند از و بوده

( 2001) همکاران و کلمنت. نکرد تبعیت حذف درصد

 تواندمی حتی پدران تمام بودن نامعلوم کردند گزارش

 .سازد برآورد غیرقابل را پارامترها
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  انتخاب صحت

 در شده برآورد و واقعی اصلاحی ارزش بین همبستگی

 برای و 767/0 شیرگیری وزن صفت برای کامل شجره

 با که شد برآورد 933/0 روزانه وزن افزایش صفت

 برای 91/0 و 1/0 پذیریوراثت با صفت برای 71/0 مقادیر

 همکاران و هاردر تحقیق در 25/0 پذیریوراثت با صفت

 با که دهدمی نشان نتیجه این. دارد مطابقت( 2005)

 افزایش انتخاب صحت مقدار صفت پذیریوراثت ایشافز

 هایداده حجم و بالا صفت پذیریوراثت اگر. یابدمی

 در انتخاب صحت مقدار باشد بیشتر شده سازیشبیه

 میزان افزایش با. شد خواهد نزدیکتر 1 به کامل شجره

 صحت میزان درصد، 100 تا 0 از پدر شجره نقصان

 و 493/0 به 767/0 از یشیرگیر وزن صفت برای انتخاب

 تقلیل 614/0 به 933/0 از روزانه وزن افزایش صفت برای

 از( 2005) همکاران و هاردر تحقیق در پارامتر این. یافت

 با صفت برای( پدر شجره حذف درصد 40) 61/0 به 71/0

 با صفت برای 87/0 به 91/0 از و 1/0 پذیریوراثت

 دقت حاضر قتحقی در. یافت کاهش  25/0 پذیریوراثت

 وزن صفت دو برای 40 حذف درصد در انتخاب

 و 522/0 ترتیب به روزانه وزن افزایش و شیرگیری

 در 891/0 و 720/0 و تصادفی حذف روش در 759/0

 همکاران و هاردر هاییافته با که بود متوالی حذف روش

 .دارد مطابقت( 2005)

ه ب نتایج مشابه انتخاب صحت برای شده حاصل مقادیر

 سازیشبیه حالت در تصادفی حذف روش در آمده ستد

ه ب مقادیر از اما. بود 15/0 پذیریوراثت با صفتی یك

 که بود کمتر 3/0 پذیریوراثت با صفت برای آمده دست

-می پذیریوراثت با انتخاب صحت مستقیم رابطه آن علت

 تغییرات دامنه چه اگر(. 2011، عباسی و همکاران) باشد

 حذف روش دو هر در صفت دو ایبر انتخاب صحت

 سرعت اما ،است یکسان پدر شجره متوالی و تصادفی

 در شجره نقصان میزان افزایش موازات به آن کاهش

. است متوالی حذف روش از بیشتر تصادفی حذف روش

 حذف پدر شجره درصد 50 فقط که حالتی در مثال برای

 وزن صفت برای انتخاب صحت میزان است، شده

 ترتیب به متوالی و تصادفی حذف روش رد شیرگیری

 به روزانه وزن افزایش صفت برای و 698/0 و 482/0

-می نشان نتایج این. شد برآورد 868/0 و 721/0 ترتیب

 انتخاب صحت میزان بر پدر شجره حذف روش که دهد

 به نسبت پدر شجره کامل حذف کلیبطور و است موثر

 حدود انمیز به انتخاب صحت کاهش سبب کامل شجره

  .شد صفت دو هر برای درصد 30

  فنوتيپی و محيطی ژنتيكی، همبستگی

 بین فنوتیپی و محیطی ژنتیکی، هایهمبستگی هایبرآورد

 حالت در نامعلوم پدر مختلف درصدهای برای صفت دو

-می نشان( 3 جدول) متوالی و( 2 جدول) تصادفی حذف

-همبستگی پدر، شماره تصادفی حذف روش در که دهد

 و شیرگیری وزن صفت دو بین محیطی و فنوتیپی های

-شبیه مقادیر به نزدیك و ثابت تقریبا روزانه وزن افزایش

 ژنتیکی همبستگی. بود پایه جامعه ایجاد برای شدهسازی

 در پدر شجره نقصان مختلف سطوح در شده برآورد

 و( 5/0) پایه جامعه پارامتر از کمتر تصادفی حذف روش

 آن به نزدیك یا و بالاتر عموما الیمتو حذف روش در

 در محیطی و فنوتیپی هایهمبستگی تغییرات نحوه. بود

 حذف روش مشابه پدرها شماره متوالی حذف روش

  .بود تصادفی

 میزان افزایش با صفت دو بین ژنتیکی همبستگی مقدار

-معنی کاهش تصادفی حذف روش پدردر شجره نقصان

 فقط متوالی حذف روش در اما( >05/0P) داد نشان دار

 در(  >05/0P) بود دارمعنی 80 و 60 حذف درصد برای

 این پدر، شجره متوالی و تصادفی حذف روش دو هر

 فاقد شجره در 45/0 به کامل شجره در 598/0 از پارامتر
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 شجره متوالی حذف روش در. یافت کاهش پدر شماره

 و ملایم صفت دو میان ژنتیکی همبستگی کاهش شیب پدر

 این مقدار تصادفی حذف روش در اما. بود نواختیک

 از کمتر که رسید  26/0  به 60 حذف درصد در پارامتر

 مجدد افزایش. بود پدر شماره فاقد شجره در 45/0 مقدار

 تا 60 حذف درصد از صفت دو بین ژنتیکی همبستگی

 .نبود انتظار مطابق تصادفی حذف روش در 100

 اشتباه مقادیر والیمت و تصادفی حذف روش دو هر در

 با صفت دو بین ژنتیکی همبستگی برآوردهای معیار

 با یعنی. داد نشان افزایش شجره نقصان میزان افزایش

 همبستگی برآورد دقت شجره، نقصان میزان شدن زیاد

  .یابدمی کاهش صفت دو بین ژنتیکی
 

 گيرینتيجه

 خویشاوندی روابط ماتریس تشکیل سبب نامعلوم شجره

 پارامترهای واریانس، هایمولفه اریب برآورد و ناصحیح

 میزان افزایش با. شود می انتخاب صحت و صفات ژنتیکی

 افزایشی، ژنتیکی واریانس مقادیر پدری گمشده اطلاعات

 محیطی واریانس و کاهش انتخاب صحت و پذیریوراثت

 هایهمبستگی و فنوتیپی هایواریانس. یافت افزایش

 شجره نقصان میزان تاثیر تحت رکمت محیطی و فنوتیپی

 در نامعلوم پدری اطلاعات میزان تاثیر. گرفتند قرار پدر

 این و بود متوالی حذف از بیشتر تصادفی حذف روش

 مقدار) جامعه در صفت واقعی پذیریوراثت به تاثیر

 هایداده ساختار و( پایه جامعه سازیشبیه در مفروض

 کاهش. دارد تگیبس نیز  دوصفتی و یك شده سازیشبیه

 پیشرفت با مستقیم رابطه که انتخاب صحت توجهقابل

 تلقیح توسعه با کندمی ایجاب دارد، صفات ژنتیکی

 شجره شده، کنترل هایگیری جفت طراحی و مصتوعی

  .گردد ثبت صحیح و کامل بطور الامکانحتی پدر
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Introduction: According to the FAO in 2017, Iran, with 40 milion head of sheep and 291200 ton sheep 

meat, is the eighth country in the world of sheep production(http://www.fao.org/faostat/en/#data). One 

of the most important factors influencing accuracy of the estimated breeding value is complete sire 

pedigree information. Registration of father's number in sheep flocks of Iran is a big problem, through 

not having  any program for the control of matting program and artificial insemination. Therefore, the 

information of sire pedigree is not complete in sheep flocks. Incomplete pedigree causes incorrect 

relationship matrix and reduces accuracy of the selection and estimation of the genetic parameters of 

the traits and increases errors in the estimates(Clement et al., 2001). So, the existence of false and 

missing father’s information reduces genetic gain that this decrease in traits with low heritability have 

steeper slope. Imperfect sires pedigree data increase standard deviation between different repetitions of 

estimating variance components and cause bias estimation of genetic and phenotypic 

parameters(Sanders et al., 2006). Therefore, increase of unknown father's will be decreased direct and 

maternal heritability and breeding value, but the phenotypic variance will not be affected(Senneke et al., 

2004). The estimation of heritability in complete and unbiased pedigree is similar to its actual value. 

But, random excluding of  50% of father’s ID led to bias estimation of heritability. If 50% of parent’s 

ID removed  from pedigree, the estiomation of heritability will be incorrect(Cantet et al.,2000). 

Generally, incomplete pedigree increases the standard error of estimations(Dong et al., 1988). 

Comparing random and consecutive exclusion pedigree methods (consecutive From zero to the last 

generation) for a trait with heritability of 0.15 showed random exclusion method leaded to a slight 

reduction in genetic variation, which consequently declined estimation of heritability. But for other trait 

with heritability of 0.30 different estimation of variance components leaded to significant decrease in 

estimation of heritability. In the consecutive exclusion method, the reduction of heritability was not 

significant with an increase  missing in pedigree of sires(Abbasi et al., 2011). Our objective in this 

study was investigation of influence of incomplete sire's pedigree on estimation of (co) variance 

components, genetic parameters and accuracy. 

Material and methods: In this study we simulated a population with weaning weight (WW) and 

average daily gain(ADG) records. Heritability for weaning weight (WW) and average daily gain(ADG) 

were 0.15 and 0.30 respectively and genetic, environmental and phenotypic correlation for two traits 

were 0.5. Average of weaning weight was 22.29 kg, genetic variance was 1.7525, environmental 

variance was 9.759, phenotypic variance was 11.5, and heritability was 0.15. The average amount of  

genetic variance,  environmental variance, and  phenotypic variance for daily weight gain were 190 g, 

1078.2 , 2515.8, 3594, respectively and heritability was 0.3. The pedigree file and performance data 

were included of animal ID, father and mother ID, phenotypic variance, breeding value, and 

environmental effects for two traits. Visual Basic 6 program was used for simulation. Mating was 

random in both populations and the maximum maintenance age of sire and dam was 3 and 6 years, 

respectively. The ratio of female to male was15:1. In the generated data file, the sire numbers were 
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eliminated as random and sequential with proportions 0 to 100 perecnt.The resulted data file were 

analyzed based on  two traits animal model. The accuracy of selection calculated from correlation 

between actual and predicted breeding values. 

Results and discussion: The simulation of data file consist of 20625 head of sheep and base 

population was 2075 head in this study. Data file included animal ID, sire ID, dam ID, phenotypic 

value for weaning weight and daily weight gain. Random 10% deletion  of father’s ID increaed 

unknown fathers from 2750 to 4490 ,while unknown fathers for random 80% deletion  was  equal to 

16973. In random and consecutive deletion method, phenotypic variances for two traits were slightly 

constant. The variance of daily weight gain for random deletion in diferent levels was stable. But the 

genetic variances were decreased and the environmental variances were slightly increased. The 

heritabilities of two traits were significantly (P<0.05) reduced in random deletion method.  These 

results were almost contrary to the results of the randomization method in analysis of a trait with 

heritability of 0.15, in which the reduction of heritability was not significant(Abbasi et al., 2011). 

Standard error of heritability in final removal percentage with increase in defect of father's ID slightly 

increased. In randomization method, variation of variance components led to decrease estimated 

heritability in 0-80% exclusion of father's ID. In exclusion of father's ID estimated heritability slightly 

increased by 90 and 100 percent,  which were significant compared with base population (P<0.05). The 

reduction of genetic variances and heritabilities with increasing in deletion proportion of sire pedigree 

were only significant (P<0.05) for 50 to 90 percent of sire pedigree sequential deletion. The accuracy of 

selection were reduced from 0.767 to 0.493 and 0.933 to 0.614 for WW and ADG, respectively. 

Genetic correlations were reduced with increasing in missing proportion of sire number in random 

deletion method. But in sequential deletion method, the reductions of genetic correlations were only 

significant for the proportions of 60 and 80 percent in deletion of sire ID.  

Conclusion: Incomplete pedigree generates incorrect relationship matrix and bias in the estimation of 

variance components, genetic parameters of traits and the accuracy of selection. so that , the percentage 

of  father's ID deletion had a slight influence on phenotypic variance, phenotypic, and environmental 

correlation. The effect of random deletion of father’s ID on pedigree information had more influence 

than consecutive deletion method; then, this effect depends on the actual heritability, kind of traits, and 

the structure of simulated data. Generally, genetic variances, heritabilities, the accuracy of selection 

and genetic correlation between two traits were reduced with inceasing the proportional deletion  of 

sire number. The reduction of accuracy associated with genetic progress of traits; then, it is necessary 

to develop artificial insemination and others control mating method in order to record father's ID. 
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