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 چکیده

روابط  تأثیروجود شجره کامل به عنوان یکی از فرضیات ارزیابی ژنتیکی حیوانات با معادلات مختلط است. در این پژوهش، با هدف 

گله بزرگ گاو شیری تحت پوشش مرکز اصلاح نژاد دام ایران استفاده شد.  111خویشاوندی بر ارزیابی ژنتیکی، از اطلاعات شجره و تولید 

ردیابی و   DMUTrace افزار توسط نرمکه شجره کامل این حیوانات  ندرأس گاو در دوره اول شیردهی بود 312111داده ها مربوط به 

درصد از مشخصات  24، 21، 11، 12، 1، 4تصادفی سطوح  طور بهو  Rاستخراج شد. به منظور اعمال خطا و نقص در شجره، به کمک برنامه 

 تأثیرآنالیز شدند.  DMUافزار اریوها پنج مرتبه تکرار و با نرمپدرها جابجا شد. هر کدام از سن پدران حذف و یا با اطلاعات سایر ثبت شده

% از نرهای برتر، با استفاده 21و  11، %5، %1ای و در چهار سطح %بندی حیوانات بر اساس معیار همبستگی رتبهمیزان کامل بودن شجره بر رتبه

برآورد شد. در  27/1و  21/1های دارای نقص و خطا به ترتیب به  و در شجره 29/1پذیری با شجره کامل  برآورد شد. وراثت  SAS افزاراز نرم

با (. >11/1Pبود ) 15/1و با شجره ناقص  11/1ای شجره کامل با شجره دارای خطا دام برتر، همبستگی رتبه 1111درصد و برای  12سطح 

داشت. نتایج نشان دهنده عیار نرخ اشتراک حیوانات برتر در سناریوهای مختلف، روند نزولی به عنوان م اثربخشی انتخابافزایش خطا و نقص، 

 بندی حیوانات است.رتبهدر  یبیار جادیااثرات نامطلوب شجره ناکامل و دارای خطا بر ارزیابی ژنتیکی و پیامد آن 

  
 .یا رتبه یهمبستگ ،یشاوندیروابط خو سیانتخاب، خطا در شجره، شجره ناکامل، ماتر یاثربخش :های کلیدیواژه
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ABSTRACT 
Genetic evaluations are computed to assess the genetic merit of animals based on mixed model equations. An 

important assumption for setting up these equations is that all genetic relationships among animals are available and 

correct. The objectives of the present study were to estimate the effects of incomplete pedigree and paternity errors on 

genetic evaluation. Data and pedigree of 100 dairy herds were obtained from Animal Breeding Center of Iran. Final 

data edited included milk yield records from 302860 first lactation Holstein cows. DMU Trace program was used for 

tracing ancestors and creating the full pedigree of animals. To simulate incomplete and wrong pedigrees, different 

scenarios including 8, 12, 16, 20, 24 percent of paternal identification numbers were removed or replaced using R 

program. Breeding values for milk yield was predicted by animal model using DMU program. Spearman's rank 

correlation was estimated for superior animals in different scenarios using SAS software. Estimates of heritability for 

full, incomplete and wrong pedigrees were 0.29, 0.26 and 0.27, respectively. The results showed a high variation in 

ranking of animals and determination of superior animals (P<0.01). As an example, at 12% level scenario, 

Spearman's rank correlation of BVs predicted from full pedigree with incomplete and wrong pedigrees were 0.65 and 

0.60, respectively. Selection effectiveness, defined as the ratio of common superior animals in alternative scenarios, 

was decreased by increasing the rate of misidentification and errors (P<0.01). Incorrect pedigree and 

misidentification of animals could reduce accuracy of breeding values and consequently bias in animals ranking. 
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 مقدمه

که این انتخاب انتخاب بهترین حیوان مشروط به این

راه باشد، جزو مراحل بنیادین با صحت بالایی هم

اصلاح نژاد دام و طیور است. در واقع برای دستیابی به 

پیشرفت ژنتیکی، والدینی که شایستگی ژنتیکی 

ند تا در نهایت میانگین وش میبالاتری دارند انتخاب 

های متوالی تغییر ارزش اصلاحی افراد در طی نسل

مطلوب داشته باشد. صحیح ترین مبنای تعیین والدین 

برتر و رتبه بندی حیوانات، ارزش اصلاحی است. ارزش 

از مدل  گیریاصلاحی محصول ارزیابی ژنتیکی با بهره

آماری مناسب و استفاده از رکوردهای فنوتیپی و 

 (.Henderson, 1975ای است ) شجرهاطلاعات 

معادلات مختلط روشی کارآمد و مؤثر استفاده از 

ای، است که منجر برای ارزیابی ژنتیکی حیوانات مزرعه

 Best Linearبینی نااریب خطی )به بهترین پیش

Unbiased Predictionهای اصلاحی حیوانات  ( ارزش

ه ای از همردهگست طور بهد. در معادلات مختلط شو می

شامل اطلاعات و رکوردهای دام و  اطلاعات

خویشاوندان آن برای بهبود صحت ارزیابی استفاده 

(. یک فرض مهم برای Henderson, 1975شود )می

این است که روابط خویشاوندی افراد یا به  این مدل

کامل شناخته شده  طور بهزبان ساده شجره حیوانات 

باشند، در حالی که در اغلب موارد این فرضصحیح 

ماتریس کامل  (. در واقعBanos et al., 2001نیست )

یابی نیاز مهم برای دستروابط خویشاوندی، یک پیش

های ژنتیکی حیوانات  به نتایج قابل اعتماد در ارزیابی

و به تبع آن موفقیت تحت روشهای متداول مزرعه ای 

(. Vierhout, 2008نژادی است ) اصلاحهای رنامهدر ب

بینی  به عبارت دیگر برآورد پارامترهای ژنتیکی و پیش

ارزش اصلاحی حیوانات فقط در شرایطی با صحت 

ها در  مراه خواهد بود که شجره کامل دامکافی ه

قرار بگیرد.  دسترس باشد و به درستی مورد استفاده

(Parlato &  Van Vleck, 2012.) 

( که با ناکامل Misidentificationنقص شجره )

بودن شجره همراه است از مواردی است که با فراوانی 

 شودهای حیوانی مشاهده میمعیتبالایی در ج

(Christensen et al., 1982تحت پوش .) ش نبودن

ها برای رکوردبرداری و ثبت  تعداد زیادی از گله

، عدم ها و تعاونی مشخصات توسط مراکز اصلاحی

ای مربوط به اسپرم در تلقیح شجرهتوجه به مشخصات 

طبیعی در گله از  گیری جفتمصنوعی و استفاده از 

عواملی هستند که منجر به ایجاد نقص در شجره 

( به سبب Pedigree Errorشوند. خطا در شجره ) می

ثبت اشتباه مشخصات حیوانات به ویژه در زمان صدور 

برای مثال ثبت کردن اشتباه شود.  شناسنامه ایجاد می

گاو نر در مراکز  اطلاعات مایع منی مربوط به یک

ها، افزایش دفعات تلقیح مصنوعی توسط تکنسین

تلقیح در صورتی که تلقیح یکی مانده به آخر موجب 

آبستنی شده اما مشخصات مربوط به آخرین تلیقح 

های بین ثبت شود و نهایتا مبادلات گوساله و تلیسه

از عواملی هستند که ممکن است در ایجاد  ایگله

 ,.Christensen et alباشند )ای مؤثر شجرهخطاهای 

1982; Israel & Weller, 2000.) 

دهد شجره ناکامل و مطالعات پیشین نشان می

 یپارامترهااریب برآورد د منجر به توان میدارای خطا 

ی و به تبع آن کاهش صحت ارزش اصلاحی کیژنت

پیشرفت  اًبندی حیوانات و نهایت ات رتبهشود. تغییر

ژنتیکی کمتر از حد انتظار از سایر پیامدهای گزارش 

 ,Visscher et al., 2002; Lee & Pollakاست )شده 

(. طبق تحقیقات، سطوح متفاوت نقص و خطا در 1997

مشخصات شجره سبب برآورد ناصحیح پارامترهای 

 ,.Geldermann et alژنتیکی و کاهش صحت انتخاب )

1986; Senneke et al., 2004 افزایش خطا در ،)

(، Israel & Weller, 2000بینی ارزش اصلاحی )‌پیش

( و تغییر Van Vleck, 1970کاهش پیشرفت ژنتیکی )

شود. می (Banos et al., 2001بندی حیوانات )در رتبه

به دنبال افزایش نقص و اشتباه در شجره، قابلیت 

پاسخ به انتخاب و  ،(Sanders et al., 2006اطمینان )

 Harderشده ) بینیهای اصلاحی پیشمیانگین ارزش

et al., 2005های  کند. گزارش( کاهش پیدا می

در  متعددی در ارتباط با نرخ خطا و نقص شجره

های مختلف گاو شیری دنیا موجود است و  جمعیت

 ,.Banos et alرسد ) درصد می 54گاهی به  این عدد

 درصد 74تا  4از  ای نمونه در دانمارک(، بر2001

(Christensen et al., 1982 در انگلستان ،)درصد  71

(Visscher et al., 2002،)  درصد  4در اسرائیل حدود
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(Ron et al., 1996 و در آلمان )درصد به  59تا  9

( گزارش Geldermann et al., 1986صورت متغیر )

انساب در شده است. در پژوهش دیگری، نرخ خطای 

 1/77گاو هلشتاین توسط نشانگرهای ریزماهواره، 

 (.Weller et al., 2004درصد گزارش شده است )

در ایران، متفاوت بودن شرایط مدیریتی در 

ای های مختلف، عدم توجه به اطلاعات شجره‌گله

های وارداتی توسط اغلب هنگام استفاده از اسپرم

هر آبستنی  ازای بهها دامداران، تعداد بیشتر تلقیح

نسبت به میانگین جهانی از عواملی هستند که ثبت 

د. نکنتر میای را محتملخطا و نقص اطلاعات شجره

با توجه به اهمیت ثبت مشخصات و شجره کامل در 

در کنون پژوهشی که تاهای اصلاحی و ازآنجا برنامه

نرخ خطا و نقص شجره در گاوهای  تأثیر ارتباط با

با  کنونی شیری ایران صورت نگرفته است، پژوهش

نرخ های متفاوت خطا و نقص  تأثیرمطالعه هدف 

در شجره بر ارزیابی ژنتیکی و رتبه بندی حیوانات 

 طراحی و انجام شد.گاوهای شیری هلشتاین 

 

 هامواد و روش

نقص و سطوح  تأثیر برای مطالعه  پژوهش کنونی در 

بر برآورد پارامترهای ژنتیکی و  متفاوت خطا در شجره

 711بینی ارزش اصلاحی حیوانات، از اطلاعات پیش

بزرگ گاوهای شیری تحت پوشش مرکز اصلاح ه گل

تولیدات دامی کشور استفاده شد . این و بهبود نژاد دام 

های گله ها مربوط به مناطق مختلف کشور بودند. داده

به صفت تولید شیر در دوره اول شیردهی، مربوط 

FoxPro  (Visual FoxPro 9.0, 2006 )افزارتوسط نرم

ویرایش و بر اساس قواعد توزیع نرمال و فرضیات آنالیز 

 ,.Razmkabir et alواریانس کنترل کیفیت شدند )

 انسیوار زیآنال اتیفرض SASافزار (. به کمک نرم2009

( آزمون Residualsها )ندهمااز جمله نرمال بودن باقی

های پرت و  نیز دادهنرمال  عیبر اساس قواعد توزشد. 

( حذف شدند. فایل نهایی Outliersخارج از دامنه )

ه رأس گاو هلشتاین در دور 915251ها مربوط به داده

فایل شجره کامل، ه منظور تهی اول شیردهی بود. به

 افزار حیوانات دارای رکورد توسط نرماجداد 

DMUTrace (Madsen, 2010از فایل )  کلی مرکز

اصلاح نژاد دام ردیابی و استخراج شدند و در نهایت 

برای  رأس رسید. 925441جمعیت شجره کامل به 

 Pedigreeاطلاعات، معیار کامل بودن شجره )این 

Completeness Index 4( برای تمام حیوانات و برای 

 ,EVA-INBRED (Bergنسل قبل به کمک برنامه 

 MacCluer et( بر اساس رابطه زیر محاسبه شد)2010

al., 1983; Rokouei et al., 2011.) 

.    
          

          
 

به ترتیب بیانگر      و       در این رابطه، 

 Paternal andو مادری )مشارکت خطوط پدری 

Maternal Contributionباشد. مقدار  ( در شجره میC 

 د.شو مینیز از رابطه زیر محاسبه 

.  
 

 
∑   

 
    

دهنده نسبت اجداد شناخته شده در نشان    که 

نیز معرف تعداد نسلی است که شجره   و   نسل 

تهیه آمار  برایشود. ( میTraced Backردیابی )

اطلاعات مربوط به ساختار شجره و نرخ توصیفی و 

 CFC (Sargolzaei etهمخونی حیوانات، از نرم افزار 

al., 2006 .استفاده شد ) 

در صنعت گاو شیری به سبب تلقیح مصنوعی، 

نر نسبت به شمار گاوهای ماده کمتر شمار گاوهای 

 ازای بهد تعداد فرزندان شو میاست. این مساله سبب 

هر مادر عدد  ازای بهاد فرزندان هر پدر نسبت به تعد

بزرگتری را به خود اختصاص دهد و به نوعی پدران در 

تری اتریس روابط خویشاوندی نقش پررنگشجره و م

چه که پیشتر داشته باشند. همچنین بر اساس آن

ثبت شماره پدران  اشاره شد، احتمال خطا و نقص در

خطا و نقص در ثبت  بروزبسیار بیشتر از احتمال 

مشخصات مادران است. بر این اساس در پژوهش 

حاضر، گاوهای نر مبنای اعمال خطا و نقص قرار 

 گرفتند.
 Rافزار برای تولید شجره ناقص، با استفاده از نرم

(R Version 3.2.2, 2015 ،و به صورت تصادفی )

های درصد از شماره 59، 51، 75، 75، 2، 9سطوح 

شدند. فایل حذف  پدران در فایل شجره شدهثبت 

حاصل از این تغییرات به عنوان شجره ناقص در  شجره

. شدمراحل بعدی برای ارزیابی ژنتیکی استفاده 
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، 75، 2، 9 سطوحهمچنین برای اعمال خطا در شجره 

شده پدران در های ثبتدرصد از شماره 59، 51، 75

انتخاب و به صورت تصادفی جایگزین فایل شجره 

پدری دیگر در شجره شدند. برای   شدههای ثبتشماره

بهبود صحت و میزان اعتماد به نتایج، برای هر کدام از 

سناریوهای سطوح مختلف نقص و خطا در شجره، پنج 

تکرار در نظر گرفته شد و میانگین تکرارها به عنوان 

تکرار به این دلیل  4 نتیجه گزارش شد. در نظر گرفتن

یوانات خطا، حبود که در هر مرتبه اعمال نقص یا 

گرفتند و ‌ی قرار میمتفاوتی هدف حذف یا جابجای

اصطلاحا خروجی هر نوبت اعمال حذف یا خطا 

سطح واقعی خطا و نقص  متفاوت از سایر تکرارها بود.

آزمون شجره بر اساس مطالعات ژنتیک مولکولی و 

شود و  ( مشخص میParentage Testingب )انسا

، سطوح مختلفی ها هداددلیل عدم دسترسی به این  به

از خطا و نقص بر اساس مطالعات پیشین در نژادهای 

 Harder et) شدندمختلف گاو شیری در دنیا گزینش 

al., 2005; Israel & Weller, 2000.) 

در مرحله بعد رکوردهای ویرایش شده به همراه سه 

نوع فایل شجره کامل، ناقص و خطا، برای تخمین 

ابی ژنتیکی حیوانات به کار پارامترهای ژنتیکی و ارزی

های بینی ارزشگرفته شدند. ارزیابی ژنتیکی و پیش

اصلاحی بر اساس مدل حیوانی زیر و با کمک 

 ( انجام شد:Madsen & Jensen, 2013)  DMUافزار‌نرم

(7)                                      

امین حیوان  jمشاهده مربوط به  yijkدر این مدل؛ 

اثر  akمیانگین جمعیت،  µفصل،  -سال -امین گله iو 

 -امین گله iاثر ثابت  HYSiامین حیوان،  kتصادفی 

سن در زمان زایش مین  jاثر  Agej فصل، -سال

در پایان  مانده است.اثر تصادفی باقی eijkو  ماهبرحسب 

بندی با هدف تعیین اثر نرخ کامل بودن شجره بر رتبه

 Spearmanای سپیرمن)حیوانات، همبستگی رتبه

Rank Correlation 7111، 711، 71( در چهار سطح 

 SAS (SAS Versionافزار ر با نرمحیوان برت 71111و 

برآورد و نتایج تجزیه و رابطه زیر  ( و طبق2013 ,9.4

 . شدندتحلیل 

(5)                                       ρ    
 ∑   

 

       
 

 dای سپیرمن، همبستگی رتبه ρدر این معادله 

در د. باش میاندازه نمونه  nتفاوت رتبه در دو سناریو و 

نهایت حیوانات نر موجود در شجره کامل، ناقص و 

بندی شدند، سپس ارزش اصلاحی رتبه بر اساسخطا 

درصد از نرهای برتر شجره  51و  71، 4، 7سطوح 

نسبت به شجره کامل دارای نقص و خطا انتخاب و 

مقایسه شدند و تحت عنوان اثربخشی انتخاب 

(Selection Effectiveness .معرفی شد ) اثربخشی

به عنوان معیاری برای نرخ اشتراک  انتخاب در واقع

که با نسبت حیوانات برتر در سناریوهای مختلف است 
      

     
       شود. در این رابطه نشان داده می ⁄

شده در شجره ناقص و خطا است  بندی گاوهای برتر رتبه

کامل شده در شجره  بندی معرف گاوهای رتبه      و 

 (.Jimenz-Montero et al., 2013باشد )می

 

 نتایج و بحث 
 اطلاعات مربوط به شجره

ای و نرخ همخونی میان افراد آگاهی از اطلاعات شجره

آن بر  تأثیربرای فهم ماتریس روابط خویشاوندی و 

ای از اهمیت ویژه معادلات مختلط و مدل حیوانی

اطلاعات مربوط به تعداد کل افراد  برخوردار است.

خون و شجره ردیابی شده، میانگین تعداد افراد هم

ارائه  7میانگین ضریب همخونی حیوانات در جدول 

 است. شده

 
خلاصه اطلاعات مربوط به فایل شجره کامل  .7جدول 

 حیوانات
Table 1. Brief structure of the complete pedigree 

Total individuals in pedigree 382716 
Number of individuals with record 302860 

Number of founders 13673 

Number of sires in pedigree 5314 
Number of inbred animals 275555 

Number of animals with known sire and dam 332186 

Percentage of inbred animals 72.02 
Average inbreeding coefficient 0.011 

Average inbreeding coefficients in the inbred 

animals 

0.015 

Average Number of discrete generation 

equivalents 

3.734 

 

 15/15نسبت افراد همخون به کل افراد شجره، 

کوواریانس ژنتیکی بیانگر نرخ بالای که  درصد است

نرخ بالای همخونی  باشد. می در شجره میان حیوانات
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در شجره به سبب تکمیل اجداد و ردیابی شجره و 

محدودی از  همچنین به دلیل استفاده از تعداد نسبتاً

گاوهای نر برای تلقیح مصنوعی در صنعت گاو شیری 

 رییدر تغ رگذاریاز عوامل مهم تأثاست. به عبارت دیگر 

 واناتیح ای هیپا تیاندازه جمعکاهش  ،ینسبت همخون

نرخ  رییبر تغ یا ملاحظه است که نقش قابل گذار انیبن

درصد از  4/9پژوهش حدود  نیدارد. در ا یهمخون

. دادند می لیتشک گذار انیبن واناتیرا ح یکل تیجمع

 یامعلومن نیاست که والد یواناتیشامل ح هیپا تیجمع

رابطه  گونه چیه واناتیح نیاو فرض بر این است  دارند

در هر صورت،  ندارند. گریکدینسبت به  یشاوندیخو

وجود نقص و خطا در شجره، با رفتارهای جداگانه، 

موجب برهم زدن ساختار ماتریس روابط خویشاوندی 

و ایجاد اریب در برآورد پارامترهای ژنتیکی و 

بینی ارزش اصلاحی توسط مدل حیوانی خواهند  پیش

 واناتیمتوسط شاخص کامل بودن شجره ح شد.

(PCI) 7سال در شکل  74 یبر اساس سال تولد ط 

رد بخش زیادی از گاوهای نر مو .استنشان داده شده 

خارجی دارند و در  استفاده در صنعت گاو شیری منشأ

ماره این حیوانات در داخل کشور بسیاری از موارد ش

له سبب أشوند. این مس ( میRecode) دگذاری مجددکُ

شود در موارد متعددی شماره پدران در شجره به  می

خته باقی بماند و به تبع آن شاخص کامل صورت ناشنا

 بودن شجره تا حدودی کمتر از حد انتظار برآورد شود.

 

 پارامترهای ژنتیکی

 توان شناختاز ضرورت برآورد پارامترهای ژنتیکی می

 

معماری ژنتیکی صفات، بررسی میزان تنوع ژنتیکی داخل 

یک جامعه و سنجش نرخ کارایی انتخاب در جهت بهبود، 

بینی ارزش برنامه مناسب اصلاح نژادی، پیش طراحی

بینی ناارُیب خطی و برآورد اصلاحی توسط بهترین پیش

 Thompson, 2008; Parlatoپیشرفت ژنتیکی را نام برد )

&  Van Vleck, 2012 در مطالعات پیشین تأثیر منفی .)

ویژه کاهش  شجره ناصحیح بر پارامترهای ژنتیکی، به

پذیری واقعی، ده نسبت به وراثتپذیری برآورد شوراثت

(. بر این Geldermann et al., 1986گزارش شده بود )

اساس در پژوهش کنونی نیز ابتدا پارامترهای ژنتیکی 

برآورد شده در جوامع با شجره کامل، سطوح متفاوت 

نقص و سطوح متفاوت خطا، برآورد شد که نتایج آن در 

بررسی تأثیر  نتایج حاصل از  .ارائه شده است 5جدول 

های  های کامل، ناقص و دارای خطا بر برآورد مؤلفهشجره

واریانس و پارامترهای ژنتیکی بر صفت تولید شیر نشان 

دادند در شجره ناقص واریانس محیطی با افزایش درصد 

نقص در شجره، افزایش و واریانس ژنتیکی افزایشی، 

یابد. روند تغییرات واریانس ژنتیکی و  کاهش می

پذیری در شجره دارای نقص، الگوی ثابتی داشت  ثتورا

به این معنی که با افزایش درصد نقص در شجره، روند 

کاهشی در هر دو پارامتر تداوم داشت اما تأثیرات خطا در 

بینی بود و پارمترهای برآورد شده  شجره، غیرقابل پیش

پذیری اغلب نوسان داشتند. میزان اریبی وراثت

ناقص بیشتر از شجره دارای خطا بود،  برآوردشده با شجره

که با افزایش نقص شجره برآوردهای طوری به

درصد و با افزایش  4/9تولید شیر حدود  پذیری وراثت

 درصد کاهش یافتند.  7خطا حدود 

 
 سال 74متوسط شاخص کامل بودن شجره حیوانات بر اساس سال تولد طی . 7 شکل

Figure 1. Average pedigree completeness indices (PCI) based on birth year during last 15 years 
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 تأثیرانجام شده در خصوص  در اغلب مطالعات

در شجره بر برآورد پارامترهای ژنتیکی  کاهش نقص 

نقص شجره  معنی دار پارامترهای ژنتیکی در اثر

 ,Abbasi, 2014; Lee & Pollakمشاهده شده است )

 تأثیر(. در یکی از مطالعات پیشین مربوط به 1997

بر تخمین پارامترهای ژنتیکی  عدم شناسایی پدران

د و وزن از شیرگیری گاوهای هرفورد، صفات وزن تولّ

است که عدم توجه به ثبت اطلاعات ه گزارش شد

ی بر تخمین پارامترهای منف تأثیرای پدران شجره

ی که واریانس افزایشی و واریانس طور بهژنتیکی دارد 

اثرات مادری کاهش چشمگیری داشتند، اما میزان 

واریانس فنوتیپی تا حدودی افزایش یافته بود، که 

پذیری وراثت شدهایتاً منجر به کاهش مقدار برآوردنه

(. در پژوهش مربوط به Senneke et al., 2004شد )

المللی های بینارزیابی خطاهای شجره پدری بر تأثیر

 شدهدر صورتی که مشخصات پدران ثبت  گزارش شد

با مشخصات سایر حیوانات برتر جابجا با شایستگی بالا 

های ژنتیکی بر ارزیابیخطائی  چنینآنگاه پیامد ، شوند

جابجائی به صورت اما اگر  بودنامحسوس خواهد 

ت پدران برتر جایگزین یا مشخصاتصادفی باشد و 

مشخصات گاوهای نر با شایستگی پایین شود، منجر 

روند بینی به برآورد کمتر ازحد واریانس ژنتیکی و پیش

های ژنتیکی خواهد شد و به تبع آن نیز صحت ارزیابی

(. در Banos et al., 2001کند )ژنتیکی کاهش پیدا می

نقص و اشتباه در شجره  تأثیرپژوهش دیگری که بر روی 

کاهش گرفت نشان داده شد که  گاوهای شیری صورت

پیشرفت ژنتیکی حاصل از نقص و خطا در شجره برای 

 Sanders etپذیری پایین، مشهودتر است )صفات با وراثت

al., 2006 .)پذیری تأثیردر پژوهش حاضر،  کلی طور به

 های دارای نقص و خطا، ژنتیکی از شجره پارامترهای

 دار بود. جزیی و غیرمعنی

 

 ایهمبستگی رتبه

بندی حیوانات و  ارزش اصلاحی، معتبرترین مبنای رتبه

های اصلاح  متعاقب آن انتخاب والدین برتر در برنامه

نژادی است. معمولاً حیوانات برتر جمعیت ساختار 

دهند و بیشترین ژنتیکی نسل بعدی را تشکیل می

های حیوانی  جمعیتمشارکت را در پیشرفت ژنتیکی 

ای یکی از معیارهایی است که دارند. همبستگی رتبه

ای حیوانات را بر اساس میتواند تغییرات رتبه

ناقص و دارای خطا نسبت به شجره کامل  های شجره

ای ضریب همبستگی رتبهبه صورت آماری بیان کند. 

 بیسنجش ضر یبرا یناپارامتر یا آماره، سپیرمن

که به جای  است یتصادف ریغدو مت نیب یهمبستگ

آنان  یها از رتبه ،رهایمتغ ریاستفاده از خود مقاد

ای، . برای محاسبه همبستگی رتبهشود یاستفاده م

بندی ابتدا حیوانات بر اساس ارزش اصلاحی رتبه

ها شوند و سپس بر اساس اختلاف حاصل از رتبه می

(. Harder et al., 2005آید )میدست این ضرائب به

ای  روش سپیرمن برای جامعهای بهنرخ همبستگی رتبه

 9حیوان برتر در جدول  71111، 7111، 711، 71با 

 ارائه شده است.
 

 مقادیر پارامترهای ژنتیکی در شجره کامل و دارای مقادیر مختلف نقص و خطا .5جدول 
Table 2. Genetic parameters in full, incomplete and wrong pedigrees 

h2 ± SE  Phenotypic Variance  Residual Variance  Additive Variance  

0.29±0.005  1660333  1178836.43  481496.57 Full 

0.28±0.005  1660497.8  1195558.42  464939.38 4% 

Misidentification 

Rate 

0.28±0.005  1658171.5  1193883.48  464288.02 8% 

0.28±0.005  1656283.8  1192524.34  463759.46 12% 

0.27±0.005  1652711.1  1206479.1  446232 16% 

0.27±0.005  1649238.2  1203943.89  445294.31 20% 

0.26±0.005  1646692.1  1218552.15  428139.95 24% 

0.28±0.005  1667477  1200583.44  466893.56 4% 

Paternity Error 

Rate 

0.28±0.005  1674033.56  1205304.16  468729.40 8% 

0.27±0.005  1679340.31  1224614.13  454726.18 12% 

0.27±0.005  1684171.05  1229444.87  454726.18 16% 

0.27±0.005  1688152.16  1232351.08  455801.08 20% 

0.27±0.005  1692766.5  1235719.55  457046.95 24% 
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 ای حیوانات براساس ارزش اصلاحی حاصل از شجره کامل با شجره ناقص و دارای خطاهمبستگی رتبه .9جدول 

Table 3. Rank correlation of animals based on EBVs from full vs. incomplete and wrong pedigrees 
 

Number of 

Individuals 

Rate of misidentification 

4% 8% 12% 16% 20% 24% 

Superior 
animals 

10 0.852 0.830 0.783 0.782 0.578 0.493 

100 0.851 0.655 0.651 0.598 0.541 0.498 
1000 0.828 0.730 0.650 0.619 0.583 0.540 

10000 0.859 0.771 0.698 0.660 0.620 0.599 

 
Number of 

Individuals 

Rate of errors in pedigree 

4% 8% 12% 16% 20% 24% 

Superior 

animals 

10 0.879 0.723 0.716 0.626 0.304 0.473 
100 0.824 0.647 0.643 0.556 0.457 0.480 

1000 0.797 0.668 0.604 0.537 0.489 0.462 

10000 0.839 0.720 0.651 0.596 0.568 0.537 

 

شود  یممشاهده  9که در جدول طور همان

های شده برای همه حالتای برآوردهمبستگی رتبه

 شجرهثبت مشخصات پدری دارای خطا و مشخصات 

 کمتر از یک بود داری معنی طور بهپدری ناقص، 

(14/1P<)  ی حیوانات در دو بند رتبه دهد میکه نشان

لیست نایکسان است. طبق نتایج حاصل از این پژوهش 

ای بین با افزایش نرخ خطا میزان همبستگی رتبه

شجره کامل و شجره دارای خطا تقریباً با شدت 

بیشتری کاهش یافت، این در حالی بود که این میزان 

 کمتردر شجره ناقص با افزایش نقص در شجره، نسبتاً 

بار خطا در شجره بر رتبه اثرات زیانلی، ک طور بهبود. 

برابر بیشتر از نقص در  7/7بندی حیوانات، حدود 

اطلاعات اشتباه  تأثیردر تحقیق مشابهی، شجره بود. 

بارتر از اطلاعات برابر زیان 9/7پدری در شجره حدود 

(. Sanders et al., 2006) ناقص پدری، گزارش شد

حیوان برتر، به  71111سطح لازم به ذکر است در 

، میزان همبستگی (nاندازه نمونه ) بزرگی سبب

شود زیرا  ( میRecoveryبازیابی )ای تا حدودی  رتبه

 nی هر میزان که ا طبق فرمول همبستگی رتبه

تر  تر شود، مقدار همبستگی به یک نزدیک بزرگ

شود. اصطلاح در این سناریو نیز خطا و نقص شجره  می

اندازه  اما به دلیل بزرگ بودناند  منفی داشته تأثیر

 شود. منفی پنهان می تأثیراین  نمونه

 

 اثر بخشی انتخاب

ترین معیارهایی است  اثر بخشی انتخاب، یکی از مهم

که برای ارزیابی و مقایسه دو سناریو در انتخاب 

ود. این معیار که اولین بار برای ر کار می حیوانات به

بینی ژنومیک مورد  های مختلف پیش مقایسه روش

استفاده قرار گرفت، به زبان ساده معرف این است 

تواند بهترین حیوانات را در  کدام برنامه یا روش می

 Jimenz-Montero etبندی کند )جایگاه واقعی رتبه 

al., 2013 ،نرخ اثر بخشی انتخاب در پژوهش کنونی .)

 بیانگر نسبت حیوانات برتر حاصل از ارزیابی با شجره

های ناقص و دارای  مل است که در ارزیابی با شجرهکا

اند. هر میزان این  خطا نیز به عنوان برتر معرفی شده

دهد  درصد( فاصله بگیرد، نشان می 711عدد از یک )

، نتایج نایکسانی خواهند های متفاوت ارزیابی با شجره

داشت و فهرست حیوانات برتر در سناریوهای مختلف، 

انتخاب گاوهای  دارند. اثربخشیتشابه کمتری با هم 

های متفاوت نقص و خطا در شجره پدران،  نر، با نسبت

ارائه شده است.  9در مقایسه با شجره کامل، در جدول 

، با افزایش نرخ نقص و خطا، آمده دست به طبق نتایج

های ناقص و  لیست رتبه بندی پدران برتر در شجره

متفاوت  ریدا معنی طور به دارای خطا با شجره کامل

درصد  7 فهرست(. برای نمونه در >17/1Pبودند )

درصد خطا،  75حیوانات برتر و ارزیابی با شجره دارای 

درصد حیوانات با ارزش اصلاحی بالا  41فقط 

شناسایی شدند و در جایگاه واقعی خود قرار گرفتند. 

بسیار کلی، روند نزولی در شجره دارای خطا  طور به

 7که در فهرست  طوری بود به بیشتر از شجره ناقص

الی  9هایی با درصد گاوهای نر برتر بر اساس شجره

درصد افت  47شده، حدود  درصد خطای اعمال 59

مشاهده شد اما در شجره دارای نقص پدری، همین 

پذیری تأثیردرصد بود. همچنین،  57مقدار حدود 

درصد حیوانات برتر در مقایسه با  7بیشتر فهرست 

 درصد است. منبع ژنتیکی 71درصد و  4های  فهرست

(Gene Poolپدران ) ًدر صنعت گاو شیری معمولا 
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شود و تغییرات  می تأمینی گاو نر دتوسط تعداد محدو

ات تأثیر تواند میبندی گاوهای نر  و جابجایی در رتبه

های اصلاحی و پیشرفت  نامطلوبی بر نتایج برنامه

 دارای شجرهعبارت دیگر در  به ژنتیکی داشته باشد.

بندی تعدادی از پدران که ارزش اصلاحی خطا، رتبه

نرهای با ارزش  فهرست، تغییر کرده و از داشتندبالایی 

خود منجر به  نوبه بهاند و این اصلاحی برتر حذف شده

 انتخاب اریب حیوانات برتر خواهد شد.

از سایر نکات حائز اهمیت در نتایج این است که در 

ی اثربخششجره ناقص، پس از یک محدوده خاص نسبت 

انتخاب ثابت خواهد شد اما در شجره دارای خطا، روند 

توان  کند. می کاهشی با افزایش نرخ خطا، ادامه پیدا می

بندی حیوانات را گفت شجره ناکامل تا حد معینی رتبه

که هر گونه خطا در مشخصات  درحالیاریب خواهد کرد 

تواند یک حیوان با پیشینه ضعیف را با پدری می شده ثبت

( خوب جلوه دهد و Overestimationبیش برآورد )

 های برتر را از فهرست کاندیداهای تعدادی از دام متقابلاً

 انتخاب خارج کند.

در گزارش مربوط به سنجش اثرات نقص شجره بر 

بر  مشترک های برتردامدرصد  ات،بندی حیوانرتبه

ناقص  شجرهمبنای ارزش اصلاحی حاصل از ارزیابی با 

و  711و ارزیابی با شجره کامل، به ترتیب در دو سطح 

 شجره% حیوانات 4/54% و 51حیوان برتر،  7111

 (.Fathi et al., 2016شجره کامل بود )مشابه با ناقص 

شجره  اساسبر ، بهترین حیوانات تر سادهعبارت  به

شده با شجره ناقص  یابیارزبهترین حیوانات  الزاماًکامل 

 دارای خطا نخواهند بود. شجرهیا 

 

 میانگین ارزش اصلاحی

و  نییهرگونه نقص در شجره و اشتباه در تع دیبدون ترد

سبب و  ی را کاهشکیژنت شرفتیبرتر پ واناتیانتخاب ح

 ینرخ خطاهاشود.  ی میاصلاح نژاد های برنامه یناکارآمد

درصد  77 متحده الاتیا نیهلشتا یدر گاوها ای شجره

و  یارزش اصلاح ینبی شیپگزارش شد که پیامد آن 

قرار  طور نامطلوبی تحت تأثیر بهنر  یگاوها یبند رتبه

میانگین ارزش اصلاحی  (.Banos et al., 2001)گرفت 

های دارای سطوح متفاوت صفت تولید شیر برای شجره

است. میانگین نشان داده شده  5در شکل نقص و خطا 

 دست به 75/949ارزش اصلاحی کل برای شجره کامل 

در شجره ناقص با افزایش درصد نقص، میانگین  آمد.

طوری  ارزش اصلاحی با شدت بیشتری کاهش یافت، به

نقص در شجره میانگین ارزش اصلاحی که با چهار درصد 

مقدار به درصد نقص این  59و در شجره با  12/574

است که شدت کاهش  کاهش یافت. این در حالی 59/44

ازای افزایش درصد خطا در  میانگین ارزش اصلاحی به

هایی طور ملایمی کاهش یافت. حذف یا نبود دام شجره به

با ارزش اصلاحی بالا از دلایل افت شدید میانگین ارزش 

 اصلاحی در شجره ناقص بود.

های پیشین مربوط به مطالعه  در یکی از پژوهش

بینی روند ژنتیکی تأثیر ناقص بودن شجره پدری بر پیش

و ارزش اصلاحی صفات وزن از شیرگیری و افزایش وزن 

شد در دو حالت حذف متوالی روزانه در گوسفند، گزارش 

طور  و تصادفی در شجره پدری، ارزش اصلاحی به

صادفی داری کاهش یافت اما این کاهش، در حذف ت معنی

در مطالعه (. Abbasi, 2014شدت کمتری داشت )

 یکیژنت شرفتیبر پ ای تأثیر اشتباهات شجرهدیگری، 

 یگاوها تیصفات محدود به جنس در جمع یبرا

 هلشتاین بررسی گردید و نتایج به دست آمده نشان دادند

 ،یاطلاعات پدر صیدرصد اشتباه در تشخ 71 وجود که

. داده است کاهشدرصد  9/9را  انهیسال یکیژنت شرفتیپ

 یخطاهاگزارش شد  نیمچندر همین پژوهش ه

 یگاوها ندهیدر انتخاب نسل آ بیار جادیباعث ا ای شجره

یک مطالعه  در .(Weller et al., 2004) جوان شد

جوامع با  یبرا یکیبرآورد روند ژنتسازی برای  شبیه

چه میزان هرکه  گزارش شد اطلاعات شجره ناقص

برآورد شده به  یکژنتی روند باشد تر کامل اطلاعات شجره

حذف  شیاست و با افزا تر کینزد یواقع یکیروند ژنت

برآورد  یاز مقدار واقع رکمت یکیاطلاعات شجره روند ژنت

 شتریصفت ب یرپذی هرچه وراثت نیخواهد شد. همچن

 یکیباشد تأثیر حذف اطلاعات شجره بر برآورد روند ژنت

توان  (. بنابراین، میRokouei, 2014) کمتر خواهد بود

دلیل عدم تطابق ارزش اصلاحی  استنباط نمود که به

شده حیوانات در سناریوهای ارزیابی با شجره  بینی پیش

کامل و ارزیابی با شجره دارای نقص و خطا، تفاوت 

پیشرفت ژنتیکی مشاهده شده و میزان مورد انتظار، امری 

 طبیعی خواهد بود.
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Table 4. Selection effectiveness for superior sires selected from full vs. incomplete and wrong pedigrees 
  Rate of misidentification 

  4% 8% 12% 16% 20% 24% 

Superior 

Bulls 

1% 82.35 76.47 66.66 62.74 64.70 64.70 

5% 85.04 79.53 74.80 65.35 64.56 66.92 

10% 86.39 82.25 72.00 71.21 66.66 67.65 
20% 89.54 84.61 80.96 78.59 72.09 73.66 

  Rate of errors in pedigree 

  4% 8% 12% 16% 20% 24% 

Superior 

Bulls 

1% 80.39 74.50 50.98 50.98 43.13 39.21 
5% 80.15 71.20 64.20 58.75 57.19 49.02 

10% 81.74 76.11 67.00 64.66 61.74 55.53 

20% 85.82 80.48 74.14 70.38 68.54 63.88 

 

 
 خطا نسبت به شجره کاملمیانگین ارزش اصلاحی در شجره ناقص و . 5 شکل

Figure 2. Mean of breeding values in wrong and incomplete pedigrees vs. full pedigree 

 

 گیری کلینتیجه

وسیعی در انتخاب و اصلاح نژاد  طور بهاز تلقیح مصنوعی 

شود. بنابراین تعداد کمی از گاوهای شیری استفاده می

در تغییرات  ژنتیکی جمعیت طی  ایحیوانات نقش عمده

کنند. از این رو هرگونه ثبت اشتباه های آتی ایفا مینسل

ای دام در شجره و یا عدم بررسی مشخصات شجره

بندی را تغییر داده و در نهایت منجر به تواند رتبه‌می

ناکارآمدی برنامه های اصلاح نژادی خواهد شد. نتایج 

نقص و خطا در شجره  پژوهش کنونی نشان داد با افزایش

شود، وضعیت برآورد پارامترها با اریبی همراه می

بندی حیوانات دچار تغییر و نوسان می گردد و به ‌رتبه

سبب بهره گیری از ماتریس روابط خویشاوندی ناکامل، 

کند.  بینی ارزش اصلاحی نیز کاهش پیدا میصحت پیش

وانات ارزیابی صحیح حی شود برای یماز این رو، پیشنهاد 

و دستیابی به حداکثر پیشرفت ژنتیکی، مراکز اصلاح 

ی و ثبت مشخصات رکورد بردارهای  یتعاوننژادی و 

گاوهای هلشتاین، دقت بیشتری در تهیه شناسنامه و به 

 ویژه ثبت پدران داشته باشند.
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