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 دو برای افزايشی و البيتغ ژنتيکی های واريانس بين اختلاط وجود بررسی پژوهش اين هدف

 وزن مجموع های اين مطالعه شامل داده. زندی بود های ميش در ترکيبی مثلی توليد صفت

 آميزش تحت ميش راس هر ازای به شده شيرگيری های بره وزن مجموع نيز و شده دلمتو های بره

 ايستگاه در 1311 تا 1371 های سال طی شده آوری جمع رکوردهای از استفاده با نخست زايش در

 دارنده و افزايشی ژنتيکی اثرات دارنده مدل دو از. باشد می زندی گوسفند نژاد اصلاح و پرورش

 دو هر برای. شد استفاده صفات اين واريانس اجزای برآورد برای غالبيت و افزايشی ژنتيکی اثرات

 بيانگر که بود اچيزن مدل دو هر تحت شده برآورد افزايشی ژنتيکی واريانس مقدار در تفاوت صفت

. باشد می صفات اين ژنتيکی ارزيابی در غالبيت و افزايشی ژنتيکی های واريانس بين اختلاط عدم

 ژنتيکی واريانس مقدار از بيشتر صفت دو هر برای غالبيت ژنتيکی واريانس شده برآورد مقدار

 اثرات دارنده لمد تحت شده برآورد اصلاحی های ارزش بين ای رتبه همبستگی. بود افزايشی

 بين ای رتبه همبستگی نيز و غالبيت ژنتيکی و افزايشی ژنتيکی اثرات دارنده مدل و افزايشی ژنتيکی

 صفت دو هر برای غالبيت ژنتيکی اثرات دارنده مدل در اصلاحی ارزش و کل ژنتيکی ارزش

 بين که ناي رغم علی داد نشان پژوهش اين نتايج. آمدند دست به متوسط و پايين ترتيب به

 ندارد وجود اختلاطی زندی های ميش در صفت دو اين غالبيت و افزايشی ژنتيکی های واريانس

برای هر دو  داد نشان برازش نکويی آزمون نتايج .باشد می متفاوت مدل دو در حيوانات بندی رتبه

 تحغالبيت سبب افزايش ص ژنتيکی و افزايشی ژنتيکی اثرات دارنده صفت مورد مطالعه، مدل

تواند سبب افزايش ميزان پاسخ به انتخاب  د که اين امر میشو برآورد شده می اصلاحی های ارزش

 ژنتيکی اثرات چنين با استفاده از مدل دارنده هم. ژنتيکی در اثر انتخاب در طولانی مدت گردد

ر کل را برآورد نمود که در انتخاب جفت د ژنتيکی توان ارزش غالبيت می ژنتيکی و افزايشی

 . تواند مورد استفاده قرار گيرد گيری می های جفت طراحی سيستم
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هدف اولیه هر برنامه اصلاح نژادی حداکثر کردن پیشرفت ژنتیکی 

از این رو، برآوردهای . باشد صفات مهم از لحاظ اقتصادی می

صحیح پارامترهای ژنتیکی صفات اقتصادی مانند صفات تولید 

مثلی و رشد در نژادهای مختلف گوسفند برای طراحی و توسعه 

 .Safari et al)ژادی کارآمد ضروری است های اصلاح ن برنامه

ترین عوامل تاثیرگذار بر  عنوان مهم صفات تولید مثلی به(. 2005

 .Matos et al)باشند  های پرورش گوسفند می سودآوری سامانه

عنوان یکی از  از این رو بهبود بازدهی عملکرد میش به(. 1997

د که تا باش ترین اهداف اصلی در اصلاح نژاد گوسفند می مهم

های شیرگیری شده و  توان با افزایش تعداد بره حدود زیادی می

به آن دست یافت  های شیرگیری شده از هر میش وزن بره

(Duguma et al. 2002 .)ها تحت تاثیر  کارایی پرورش بره

ها و نیز قابلیت  های مادری میش عملکرد تولید مثلی و توانایی

مجموع وزن (. Dickerson 1970)باشد  ها می رشد و زنده مانی بره

های شیرگیری شده از هر میش از جمله صفات اقتصادی است  بره

 Bromley)باشد  عنوان معیاری از قابلیت کلی پرورش بره می که به

et al. 2001 ) زیرا این صفت ترکیبی از قابلیت باروری میش، زنده

 Boujenene et)است  ها مانی قبل از شیرگیری و میزان رشد بره

al. 1991.) د شده توانایی میش برای لهای متو مجموع وزن بره

د بدون در نظر گرفتن تعداد آن را نشان لایجاد وزن بره در زمان تو

های شیرگیری شده یک  از طرف دیگر، مجموع وزن بره .دهد می

مانی آن از تولد تا  میش نیز صفتی ترکیبی است که رشد بره و زنده

 Vatankhah)گیرد  مادری میش را در برمی و نیز قابلیت شیرگیری

et al. 2008.) 

صفات تولید مثلی در نژادهای مختلف گوسفند عموماً 

از این رو  .(Vatankhah et al. 2008)پذیری کمی دارند  وراثت

بهبود ژنتیکی در این صفات با استفاده از انتخاب مستقیم کارآمد 

ژنتیکی  یانساجزاء وارتفکیک واریانس فنوتیپی به  .نیست

افزایشی و غیر افزایشی مانند غالبیت به از بین بردن اریبی برخی 

تجزیه و تحلیل  محیط مشترک مادری در مانند گر عوامل مداخله

برآورد  (.Mrode and Thompson 2005)کند  کمک می ژنتیکی

بینی  پذیری، پیش واریانس غالبیت امکان برآورد نااریب وراثت

کی افزایشی و استفاده از اثرات ژنتیکی تر اثرات ژنتی صحیح

 Wei and)کند  گری را فراهم می غالبیت از طریق استراتژی آمیخته

van der Werf, 1993.) ها  دست آمده از برخی پژوهش نتایج به

اند که اثرات ژنتیکی غالبیت مشارکت قابل توجهی در  نشان داده

تولید مثلی  تنوع فنوتیپی صفات مرتبط با سازگاری و نیز صفات

سازی  نتایج یک مطالعه مبتنی بر شبیه(. Norris et al. 2006)دارند 

توان با  نشان داد که در کوتاه مدت، پاسخ به انتخاب سریع را می

دست آورد ولی در دراز  در نظر گرفتن اثرات ژنتیکی افزایشی به

تر باید اثرات ژنتیکی  مدت برای حصول پیشرفت ژنتیکی بیش

در  (.Fuerst et al. 1997)را نیز در نظر گرفت  افزایشیرغی

پذیری صفات تولید مثلی در گوسفند زندی با  پژوهشی وراثت

ای مقایر کمی برآورد شدند  های خطی و آستانه استفاده از مدل

(Ataollah et al. 2016 .) نتایج این پژوهش نشان داد که پاسخ به

عواملی غیر از انتخاب مستقیم برای این صفات کم است و نقش 

در . باشد تر می اثرات ژنتیکی افزایشی بر بروز این صفات بیش

 -پذیری صفات تولید مثلی در گوسفند لری پژوهشی دیگر وراثت

 (.Vatankhah et al. 2008)دند شبختیاری نیز مقادیر کمی برآورد 

های ارزیابی ژنتیکی سبب  گاهی لحاظ کردن اثر غالبیت در مدل

ی واریانس مانند واریانس افزایشی و واریانس کاهش سایر اجزا

د که به این پدیده اختلاط بین واریانس غالبیت و شو مانده می باقی

زمانی که اثر غالبیت در مدل در . گویند واریانس ژنتیک افزایش می

نظر گرفته نشود، مقدار واریانس غالبیت در اغلب موارد به مقدار 

 Wei and van der Werf)د شو مانده افزوده می واریانس باقی

1993; Nagy et al. 2014 ) 

 

های  شامل مجموع وزن بره مورد مطالعه در این پژوهشصفات 

و ( TLWB1/EE)متولّد شده به ازای هر راس میش تحت آمیزش 

گیری شده به ازای هر راس میش تحت رهای شی مجموع وزن بره

باشند که طی  یدر زایش نخست م( TLWW1/EE)آمیزش 

در ایستگاه اصلاح نژاد گوسفند زندی  1211تا  1231های  سال

 منظور بهها  اطلاعات موجود در این داده. آوری شده بودند جمع

و  غالبیتژنتیکی  های ژنتیکی افزایشی، برآورد اجزای واریانس

کافی نبود و مدل مورد استفاده برای تجزیه و  ی مادریمحیط دائم

  مقدمه

  ها مواد و روش
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همین دلیل فقط از رکوردهای  به همگرایی نرسید بهتحلیل ژنتیکی 

از دو مدل در . استفاده شد( سالگی 2در )زایش اول هر میش 

و اثرات ژنتیکی افزایشی  (1مدل ) بردارنده اثرات ژنتیکی افزایشی

صفت  این دو برای برآورد اجزای واریانس (2مدل ) غالبیت و

 :دشاستفاده 

                y = Xb + Za + e (1مدل)

 y = Xb + Zaa +Zdd+ e (2 مدل)

y  ،بردار مشاهداتb  (سال زایش)بردار اثرات ثابت ،a  بردار

بردار اثرات  d، مانده بردار اثرات باقی eاثرات ژنتیک افزایشی، 

باشند که رکوردها را  های ضرایب می ماتریس Zdو  X، Zaغالبیت، 

مرتبط  ژنتیکی غالبیت ثابت، ژنتیکی افزایشی و اثرات ترتیب به به

برابر تعداد حیوانات موجود در  d وa اندازه بردارهای . دننک  می

لازم به ذکر است که رکوردهای . باشد شجره برای هر صفت می

ها برای اثر جنس بره و تیپ  مربوط به وزن تولد و شیرگیری بره

برابر  cov(a,d)و  cov(a,e)ها  در این مدل. د تصحیح شدندلتو

 :اند باشد و این فرضیات در نظر گرفته شده یصفر م
a ~ N(0, A ), d ~ N(0, D ) , e ~ N(0, I ) 

A  وD ترتیب ماتریس روابط خویشاوندی افزایشی و غالبیت به، 

واریانس ژنتیک افزایشی،  ترتیب به و  ، ماتریس واحد ، 

از . باشند مانده می واریانس ژنتیکی غالبیت و واریانس باقی

برای برآورد اجزای ASReml (Gilmour et al. 2009 )افزار  نرم

 زمان  منظور برآورد هم افزار به نرم این در. واریانس استفاده شد

 Dمعکوس ماتریس و  Aلازم است در معکوس ماتریس و 

عناصر قطر اصلی و عناصر غیر صفر پایین قطر اصلی در دو فایل 

از  giv.های  برای ایجاد فایل. دشوذخیره  giv.جداگانه با پسوند 

آمار  .استفاده شد Rدر محیط Nadiv (Wolak 2012 )افزار  نرم

ارائه  1پژوهش در جدول این توصیفی صفات بررسی شده در 

 .اند شده

 

د شده به ازای هر راس میش لهای متو صفات مجموع وزن بره

های از  مجموع وزن بره تحت آمیزش در زایش نخست و

شیرگیری شده به ازای هر راس میش تحت آمیزش در زایش 

با مبنای میش ، محاسبه شده نخست از ضرب کردن این صفات

ش کنونی در پژوه. آیند دست می در میزان آبستنی به ،زایش کرده

ترین  این دو صفت از جمله مهم. دست آمد به 18/1میزان آبستنی 

ترین معیار  عنوان مناسب باشند و به صفات تولید مثلی ترکیبی می

باشند و در نظر گرفتن  گیری توان تولید مثلی میش می برای اندازه

این صفات در اهداف اصلاحی باعث بهبود عملکرد تولید مثلی 

زیرا صفاتی  (Snyman et al. 1997; Rosati et al. 2002) شود می

ها در زایش نخست میش،  مانند وزن تولّد و وزن شیرگیری بره

د شده و شیرگیری شده از هر میش در زایش لهای متو تعداد بره

ها از تولد تا شیرگیری و نیز میزان آبستنی  نخست، زنده مانی بره

یری و نسبت واریانس پذ اجزای واریانس، وراثت. را در خود دارند

d)ژنتیکی غالبیت به واریانس فنوتیپی 
برای صفات بررسی شده ( 2

پژوهش تحت دو مدل شامل مدل در بردانده اثرات این در 

و مدل دربردارنده اثرات ژنتیکی ( 1مدل )ژنتیکی افزایشی 

 .اند ارائه شده 2در جدول ( 2مدل )افزایشی و غالبیت 

 
 .و فایل شجره مورد استفادهبررسی شده  تولید مثلی ترکیبی آمار توصیفی صفات -1جدول

 تعداد ¥صفت

 رکورد 

 میانگین

 (کیلوگرم) 

  انحراف معیار

 (کیلوگرم)

 ضریب تغییرات

 (درصد) 

 های تنی تعداد خانواده تعداد حیوانات در شجره

TLWB1/EE 1121 23/4 14/1 32/13 2191 98 
TLWW1/EE 1841 29/22 13/8 23/29 2191 98 

¥
TLWB1/EE =د شده به ازای هر راس میش تحت آمیزش در زایش نخست ولهای متو مجموع وزن برهTLWW1/EE  =های از شیرگیری شده به ازای  بره مجموع وزن

 .هر راس میش تحت آمیزش در زایش نخست

 

 

 

  و بحثنتایج 
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 اجزای واریانس و پارامترهای ژنتیکی تحت دو مدل -2جدول
 مدل ¥صفت

    
h2± S.E. d2± S.E. 

TLWB1/EE 1 16/1  -12/1 12/1 14/1± 11/1  -
TLWB1/EE 2 11/1 26/1 44/1 11/1 11/1± 13/1 14/1±  21/1 

TLWW1/EE 1 62/2  -61/22 12/29 14/1± 11/1  -

TLWW1/EE 2 91/2 11/11 21/9 19/23 18/1± 16/1 12/1± 99/1 
¥

TLWB1/EE =اس میش تحت آمیزش در زایش نخست و د شده به ازای هر رلهای متو مجموع وزن برهTLWW1/EE =های از شیرگیری شده به ازای  مجموع وزن بره

 هر راس میش تحت آمیزش در زایش نخست

 

است تفاوت  نشان داده شده 2گونه که در جدول  همان

پذیری برآورد شده برای صفات در مدل در بردارنده اثرات  وراثت

اثرات ژنتیکی افزایشی و ژنتیکی افزایشی و مدل دربردارنده 

پذیری  طوری که مقادیر وراثت باشد به ژنتیکی غالبیت ناچیز می

در مدل در بردارنده اثرات ژنتیکی TLWB1/EE برآورد شده برای 

افزایشی و در مدل بردارنده اثرات ژنتیکی افزایشی و غالبیت 

تحت  TLWW1/EEو برای صفت  13/1و  11/1ترتیب برابر  به

در مدل در . باشند می 16/1و  11/1ترتیب برابر  بهاین دو مدل 

بردارنده اثرات ژنتیکی افزایشی و ژنتیکی غالبیت مقدار واریانس 

تر از مقدار برآورد شده  ژنتیکی غالبیت برای هر دو صفت بیش

ای که برای صفات  باشد به گونه برای واریانس ژنتیکی افزایشی می

TLWB1/EE  وTLWW1/EE های ژنتیکی  سمقادیر واریان

تر از مقدارواریانس  برابر بیش 38/9و  19/2ترتیب  غالبیت به

dمقادیر . افزایشی برآورد شدند
برآورد شده برای صفات  2

TLWB1/EE  وTLWW1/EE باشد که  می 99/1و  21/1ترتیب  به

تر از مقادیر متناظر به  برابر بیش 22/3و  22/2 ترتیب این مقادیر به

بالا بودن . باشند د شده این دو صفت میپذیری برآور وراثت

d واریانس ژنتیکی غالبیت و مقادیر
 برآورد شده برای 2

TLWB1/EE  وTLWW1/EE  در تعریف به این دلیل است که

صفات مربوط به شایستگی مانند این دو صفت تولید مثلی ترکیبی 

تعداد بره متولد شده وجود دارد و چون بر اساس تئوری انتخاب 

صفاتی که مرتبط با شایستگی هستند ( Fisher 1958)یشر طبیعی ف

ها تثبیت شده لذا مقدار واریانس  های آن در اثر انتخاب طبیعی آلل

واریانس رود  یابد، بنابراین انتظار می ژنتیکی در جمعیت کاهش می

ژنتیکی ناشی از غالبیت جزء مهمی در تنوع ژنتیکی افراد یک 

با بررسی نقش  پژوهشی در. جامعه برای این صفات باشد

د شده در لواریانس ژنتیکی غالبیت بر صفت تعداد نوزاد زنده متو

تر  بندی و ارزیابی صحیح برای رتبه دشمشخص خرگوش 

حیوانات لازم است جزء واریانس ژنتیکی غالبیت در ارزیابی 

د شده در خرگوش در نظر لژنتیکی صفت تعداد نوزادان زنده متو

پژوهش این  در توجه به اینکهبا . (Nagy et al. 2014) گرفته شود

واریانس ژنتیکی غالبیت و نسبت واریانس ژنتیکی غالبیت به 

d)واریانس فنوتیپی 
برای صفات مورد بررسی مقادیر بالایی ( 2

برآورد شدند با این حال در مورد تفسیر این نتایج باید احتیاط 

های تنی بر برآورد  ویژه تعداد خانواده ها به کرد زیرا ساختار داده

در شجره مورد استفاده در این . گذارد واریانس غالبیت تاثیر می

های تنی بودند با این  درصد از کل افراد خانواده 8/2پژوهش فقط 

که ماتریس رابطه خویشاوندی غالبیت برای شجره  حال زمانی

د اغلب حیوانات با همدیگر شمورد استفاده در این مطالعه تشکیل 

حداقل رابطه غالبیت . ویشاوندی ناشی از غالبیت داشتندرابطه خ

در شجره استفاده . باشد یک فرد با خودش یک یا بیشتر از یک می

درصد موارد رابطه خویشاوندی  32 پژوهش، در این شده در

چنین رابطه خویشاوندی  هم. ناشی از غالبیت بین افراد یک بود

در شجره غیر صفر درصد افراد موجود  99ناشی از غالبیت بین 

رغم اینکه تعداد کمی از افراد شجره مورد  بنابراین علی. بود

های تنی بودند میزان قابل  استفاده در این مطالعه متعلق به خانواده

توجهی رابطه خویشاوندی ناشی از غالبیت بین افراد مختلف 

موجود در شجره وجود داشت که در برآورد ناریب برای واریانس 

 .گذارد یر میغالبیت تاث

در اغلب موارد اثرات واریانس ژنتیکی افزایشی با اثرات 

های غالبیت  غیرژنتیکی مانند واریانس محیط دائمی و نیز واریانس

کند که سبب اریبی در برآورد واریانس  و اپیستازی اختلاط پیدا می

 حاضردر پژوهش (. Lee et al. 2010)د شو ژنتیکی افزایشی می

پذیری برآورد شده  چنین مقدار وارثت و هم واریانس افزایشی
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در  برای صفات مورد بررسی تحت هر دو مدل یکسان بودند

مانده در مدل در بردارنده اثرات  که مقدار واریانس باقی حالی

ژنتیکی افزایشی و ژنتیکی غالبیت نسبت به مدل دارنده اثرات 

 2دول ژنتیکی افزایشی بسیار کمتر بود، ولی همان گونه که در ج

است مقدار واریانس فنوتیپی دو صفت تحت هر  نشان داده شده

پژوهش نشان داد زمانی  این نتایج حاصل از. دو مدل یکسان بود

که اثرات ژنتیکی غالبیت در مدل ارزیابی ژنتیکی در نظر گرفته 

مانده  نشوند مقدار واریانس ژنتیکی غالبیت به مقدار واریانس باقی

کند،  دار واریانس افزایشی تغییر چندانی نمید ولی مقشو اضافه می

نتایج مشابهی برای صفات پشم در گوسفند مرینوس گزارش 

دست آمده در  نتایج به. (Konstantinov et al. 2002) است شده

دهند که بین واریانس ژنتیکی غالبیت و  پژوهش نشان میاین 

اختلاطی  TLWW1/EEو  TLWB1/EEواریانس افزایشی برای 

 شود مقدار ندارد و در هنگامی که مدل افزایشی استفاده می وجود

در پژوهشی . دشو مانده اضافه می واریانس غالبیت به واریانس باقی

اختلاط بین واریانس ژنتیک افزایشی و ژنتیکی غالبیت برای 

گذار گزارش  صفات تعداد و وزن تخم مرغ در مرغان تخم

این پژوهشگران  (.Wei and van der Werf 1993)است  شده

پذیری صفات تعداد و  گزارش کردند که مقدار برآورد شده وراثت

پذیری در  وزن تخم مرغ در مدل افزایشی کمتر از مقدار وراثت

مدل در بر دارنده اثرات ژنتیکی افزایشی و ژنتیکی غالبیت 

حت دو مدل به تپذیری  باشد که این تفاوت در مقدار وراثت می

افزایشی و ژنتیکی غالبیت  یهای ژنتیک یانسعلت اختلاط بین وار

در پژوهشی برای صفت وزن بدن در ماهی سالمون . باشد می

اختلاط قابل توجهی بین واریانس ژنتیکی غالبیت و واریانس 

ای که مقدار واریانس  ژنتیکی افزایشی گزارش شد به گونه

 81افزایشی در مدل در بر دارنده اثرات ژنتیکی افزایشی و غالبیت 

درصد کمتر از واریانس افزایشی برآورد شده تحت مدل افزایشی 

که بین دو اثر اختلاط  زمانی(. Rye and Mao 1998)دست آمد  به

های  وجود داشته باشد برای برآورد ناریب و صحیح ارزش

اصلاحی باید هر دو اثری که با هم اختلاط دارند در مدل ارزیابی 

 پژوهشاین  در(. Pante et al. 2002)ژنتیکی در نظر گرفته شوند 

مانده اختلاط وجود دارد  یباق یانسبا وار یتغالب واریانس بین

 واریانس سهم دشو می ملاحظه 2 جدول در که طور همان چون

 واریانس به نباشد مدل در غالبیت جزء که حالتی در غالبیت

هیچ اختلاطی بین  در پژوهش حاضر. دشو می افزوده مانده باقی

توان نتیجه  غالبیت مشاهده نشد لذا می واریانس ژنتیکی افزایشی و

های اصلاحی برای صفات  گرفت که در برآورد ارزش

TLWB1/EE  وTLWW1/EE  در نظر گرفتن جزء غالبیت در

مدل ارزیابی ژنتیکی تاثیر چندانی بر برآورد صحیح و ناریب 

زء غالبیت در مدل در نظر زمانی که ج. های اصلاحی ندارد ارزش

گرفته نشود این که واریانس غالبیت به واریانس افزایشی، 

د بستگی شومانده افزوده  واریانس محیط دائمی یا به واریانس باقی

عنوان مثال برای صفات  به. به ساختار داده و ماهیت صفت دارد

در نظر نگرفتن جزء  گذار تعداد و وزن تخم مرغ در مرغان تخم

د که واریانس غالبیت به واریانس شو ت در مدل سبب میغالبی

 Wei and van der)د شومانده افزوده  افزایشی و واریانس باقی

Werf 1993.) د لتعداد نوزادان زنده متوکه برای صفت  در حالی

زمانی که جزء غالبیت در مدل در نظر گرفته  شده در خرگوش

 Nagy)د شافزوده  نشد واریانس غالبیت به واریانس محیط دائمی

et al. 2014.) 

برای بررسی میزان تاثیر در نظر گرفتن اثرات ژنتیکی غالبیت در 

های اصلاحی،  های ژنتیکی بر صحّت برآورد ارزش ارزیابی

های اصلاحی برآورد شده تحت  ای بین ارزش های رتبه همبستگی

های اصلاحی  مدل در بردارنده اثرات ژنتیکی افزایشی با ارزش

رد شده تحت مدل در بردارنده اثرات ژنتیکی افزایشی و برآو

ای بین  های رتبه ژنتیکی غالبیت محاسبه شدند و همبستگی

و  TLWB1/EEهای اصلاحی تحت دو مدل برای صفات  ارزش

TLWW1/EE پایین بودن . دست آمدند به 12/1و  11/1ترتیب  به

ن نکته های اصلاحی بیانگر ای ای بین ارزش مقدار همبستگی رتبه

های اصلاحی برآورد  بندی حیوانات بر اساس ارزش است که رتبه

با نتایج  نتیجهاین . شده تحت دو مدل متفاوت خواهند بود

 .Nagy et al)گزارش شده برای صفت تعداد نوزادان در خرگوش 

مطابقت ( Gallardo et al. 2010)و وزن بدن در سالمون ( 2014

ای بین  ها همبستگی رتبه وهشای که در این پژ ندارد به گونه

های اصلاحی تحت مدل دارنده اثرات ژنتیکی افزایشی با  ارزش

های اصلاحی برآورد شده تحت مدل دارنده اثرات ژنتیکی  ارزش

در یک مطالعه . است گزارش شده 66/1افزایشی و ژنتیکی غالبیت 
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در نظر گرفتن اثرات ژنتیکی غالبیت سازی نشان داده شد که  شبیه

های  ارزش تسبب افزایش صح دتوان ژنتیکی میمدل ارزیابی در 

(. Toro and Varona 2010)اصلاحی برآورد شده گردد 

های اصلاحی برآورد شده حیوانات  ای بین ارزش همبستگی رتبه

ها  در مدل دارنده اثرات ژنتیکی غالبیت با ارزش ژنتیکی کل آن

مقادیر ترتیب  به TLWW1/EEو  TLWB1/EEبرای هر دو صفت 

توان نتیجه گرفت  از این رو، می. برآورد شدند 32/1و  14/1برابر 

حیواناتی که ارزش اصلاحی بالایی دارند مقدار ارزش ژنتیکی 

اهمیت ارزش ژنتیکی کل که از . باشد ها نیز بالا می غالبیت آن

است  ترکیب ارزش اصلاحی و ارزش ژنتیکی غالبیت تشکیل شده

. باشد و قوچ برای تولید نسل بعد میهای میش  در انتخاب جفت

هایی که  ارزش ژنتیکی کل بالایی دارند  ها و میش لذا آمیزش قوچ

سبب ایجاد فرزندانی با ارزش فنوتیپی بالا برای صفات 

TLWB1/EE  وTLWW1/EE نتایج حاصل از بررسی . دشو می

ها برای هر کدام از صفات بررسی شده  میزان نکویی برازش مدل

ژوهش با دو معیار میانگین مربعات خطا و همبستگی بین پ این در

بینی شده توسط مدل و مقادیر مشاهده شده در جدول  مقادیر پیش

در بردارنده اثرات   برای هر دو صفت برازش مدل. اند ارائه شده 2

ژنتیکی افزایشی و ژنتیکی غالبیت نسبت به مدل در بردارنده 

ات خطای کمتر و همبستگی اثرات ژنتیکی افزایشی میانگین مربع

بینی شده توسط مدل و مقادیر مشاهده شده  بین مقادیر پیش

 . تری را سبب شد بیش

مدل در  TLWW1/EEو  TLWB1/EEبر این اساس برای صفات 

نسبت ( 2مدل )بردارنده اثرات ژنتیکی افزایشی و ژنتیکی غالبیت 

 . برتری دارد( 1مدل )به مدل در بردارنده اثرات ژنتیکی افزایشی 
 

 

 

 

  ها معیارهای نکویی برازش مدل -2جدول
 

¥
TLWB1/EE =های متولد شده به ازای هر راس میش تحت  مجموع وزن بره

های از شیرگیری  موع وزن برهمج =TLWW1/EE آمیزش در زایش نخست و

¥¥، شده به ازای هر راس میش تحت آمیزش در زایش نخست
MSE = میانگین

بینی شده توسط  همبستگی بین مقادیر مشاهده شده و پیش= rمربعات خطا، 

 .مدل
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