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 چکيده
 در بدن وزن صفت ميانگين بخش و ماندهیبخش واريانس باق يبرا يکیژنت هاي فراسنجه سنجی انتخاب و امکان برآورد ،پژوهش اين از هدف

ه از با استفاد يکیژنت هاي فراسنجه. شداستفاده  روزگی 28 سن در بلدرچينرکورد وزن بدن  2629 شمار بررسی اين دربود.  ژاپنی بلدرچين

 افزايشی ژنتيک يانس. وارشدبرآورد  ASREML 4.0افزار  در نرم  Double Hierarchical Generalized Linear Modelآماري مدل

 معيار انحراف. (>01/0P) بودنددار  معنی آماري نظر از و 18/0و  55/189 ترتيب به مانده یباق واريانسو بخش  يانگينبخش م براي شدهبرآورد

 انحراف ميزان يکبه  مانده یباق واريانسبخش  یاصلاح هايارزش ميانگين درکاهش  يعنی بود، 42/0 برابر مانده یباق يانسوار بخش افزايشی

بخش  يبرآوردشده برا يريپذ . وراثتشود یم روزگی 28 دروزن بدن  يکنواختی ميزاندر  افزايش درصد 42 سبب افزايشی ژنتيک معيار

 يانسبخش وار يريپذ وراثت بودن کم رغم به. بود( 02/0) مانده یباق يانسبخش وار يبرآوردشده برا يريپذ راثتو از بيشتر( 51/0) يانگينم

 ارزش ين( ب094/0) کمتري يرمناسپ ايرتبه همبستگی. (>01/0P) داشت داري یمعن تفاوتنسبت به صفر  آماري نظر زا ميزان ينا مانده، یباق

 ارزش بين( 09/0) کمنامطلوب و  يکیژنت همبستگی. به دست آمد مانده یباق واريانس بخش و يانگينبخش م يبرآوردشده برا یاصلاح هاي

 ماندۀ یباق يانسبخش وار داد،نشان  بررسی اين نتايج. شدبرآورد  مانده، یباق يانسبخش وار یاصلاح هايارزشبا  يانگينبخش م یاصلاح هاي

 ينا يگله برا يکنواختی يزانم ژنتيکی انتخاب با توانمی که بوده افزايشی ژنتيک اثر تحت کنترل روزگی، 28 در بلدرچين بدنصفت وزن 

 .داد افزايش را صفت

 

 .يکنواختی وزن وزن بدن، ،مانده یباق بخش واريانس ژاپنی، بلدرچين: يدیکل هایهواژ
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ABSTRACT 
The aim of this research was to estimate genetic parameters for mean and residual of body weight in Japanese quail. 

A total of 2629 quail body weight records at 28 days old were used in this research. Double hierarchical generalized 

linear model (DHGLM) was used to estimate (co) variance components using ASREML 4.0 software. Additive 

genetic variance for mean and residual were 189.59 and 0.18, respectively and were statistically significant (p<0.01). 

The genetic standard deviation for residual of body weight was 0.42. Therefore decreasing estimated breeding value 

of residual by 1 genetic standard deviation can increase the uniformity of body weight at 28 days old by 42%. 

Heritability for mean (0.51) was larger than the heritability for the residual (0.02). Although heritability for residual 

was low but it was significant (p<0.01). The Spearman rank correlation between estimated breeding values in mean 

and dispersion was low (0.094). Low and unfavorable genetic correlation (0.09) was obtained between mean and 

residual. The results obtained in this research show the residual of body weight records at 28 days old is under control 

of additive genetic variance and uniformity can be achieved by means of genetic selection. 

 

Keywords: Body weight, Japanese quail, residual variance, uniformity of body weight.  
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  مقدمه

بهبود کمی وکیفی  طیور و دامدر نژاد  اصلاحاز  هدف

در  و ... بدن وزن و شیر تولید مانند برخی از صفات

از صفات  یبرخ برای لیکن. است دنظرۀ مورسطح جامع

 یکنواختی افزایش بلکه صفات میانگین یشنه تنها افزا

 یشافزا ،مثال عنوان به. دارد اهمیت یزن ها آن

 نظراز  یگوشت هایجوجهوزن بدن در  یکنواختی

 فروش چراکه ،دارد فراوانی یتاهم اقتصادی

کشتارگاه،  در ینسنگ خیلیسبک و  یلیخ یها جوجه

همراه است  هایی چالشبا  پسندی نداشتن بازار یلدل به

(Mulder, 2008 .)هایگونه دربدن  وزن یکنواختی 

 که یطور به ،دارد یتاهم زین یگاو گوشت مانند یگرید

هنگام کشتار  یگوشت گاوهای قیمت یلدر کشور برز

بدن و  یدر صفات وزن لاشه، چرب یکنواختی پایۀبر 

 ,.Neves et al) شودمی یینلاشه تع های ترکیب

 یها نظامو  یریتیمد های(استراتژیراهبرد )(. 2011

در  یکنواختی افزایش جهتدر  مختلفی یزشیآم

 استفاده یوردر اصلاح نژاد دام و ط اقتصادی صفات

 های(لاین) رگه ایجاد ،مثال عنوان به. است شده

. شودیصفات م یکنواختی یشسبب افزا همخون

 یشیشاوندی سبب افزاغیرخو های یزشآم ینهمچن

 هاراهبرد ینا یول شودیدر افراد نسل اول م یکنواختی

 افزایش یا (فنوتیپیپدیدگانی ) تنوع کاهش در

.  (Hohenboken, 1985)ندیستن مؤثرصفات  یکنواختی

 به صفت یک یبرا همگنی نظراز  ها حیوان ینتفاوت ب

و  استآن صفت  ماندة یباق واریانس در تفاوت دلیل

 اثرتوسط  صفت ماندة یباق واریانس که رضف ینا

 های نتایج بررسیدر  شود،یکنترل م یشیافزا ژنتیک

 ;Neves et al, 2011گزارش شده است ) یمختلف

Mulder, 2008; Gutiérrez et al, 2006 .)در انتخاب 

 یشسبب افزا مانده یباق واریانس کاهش جهت

 عنوان به. شودمی نظر صفت مورد برایافراد  یکنواختی

 مانده یباق واریانس کاهش جهت درانتخاب  ،مثال

 سببوزن بدن در خرگوش  و شدهمتولد اننوزاد شمار

 ینا در یکنواختی یشافزا برایمناسب  ژنتیکی پاسخ

 ;Martinez Alvaro, 2014) شده است صفات

Garreau et al., 2008)یزن مولکولی ژنتیک یدگاه. از د 

 ماندة یباق یانساربخش و ینکهابر  یمبن شواهدی

وجود  ،است افزایشی ژنتیک اثرصفت تحت کنترل 

 در (یداکاندنامزد ) یها ژن برخی مثال، عنوان بهدارد. 

که  اند شده یابی مکانمگس سرکه  (ژنوم) ژنگان

کنترل  گونه ینارا در  چندیصفات  ماندة یباق یانسوار

 (. Sørensen et al., 2015) کنندیم

برآورد اجزای واریانس و  برایروش آماری  دو

یک  ماندة یباقواریانس  بخش برایارزش اصلاحی 

دو  روش یکصفت ارائه شده است. روش اول به 

 از استفادهمعروف است و روش دوم  یا مرحله

. در است( Structural Model) ساختاری های مدل

صفت با استفاده از یک  در آغاز ،یا مرحلهروش دو 

 هر برای تا شودیم تجزیه متغیره یکمدل حیوانی 

 ۀدر مرحل آنگاه شود، برآورد( ) ماندة یباق مشاهده،

 ها آن lnرا به توان دو رسانده و  آمده دست به های دوم

)ln. سپس مقادیر شودیمحاسبه م  عنوان به را (

مشاهده استفاده کرده و با استفاده از یک مدل 

 یبرا یاصلاح هایارزش و یانسوار یاجزا ،یحیوان

 ,.Neves et al) شودیصفت برآورد م ماندة یباقبخش 

برآورد  برای یا مرحله(. استفاده از روش دو 2011

ممکن است سبب  ،مانده یباقاجزای واریانس بخش 

 نبوددر برآورد اجزای واریانس شود، زیرا  یایجاد اریب

اول در هنگام  ۀدر مرحل اه مانده یباقدر برآورد  یتقطع

دوم در  ۀمشاهده در مرحل عنوان به ها آناستفاده از 

 روش(. Rönnegård et al., 2013) شودنظر گرفته نمی

آماری دوم برای برآورد اجزای واریانس بخش 

1ساختاری هایاستفاده از مدل ،مانده یباق
. در است 

اجزای  ،تجزیههمزمان در یک  طور بهاین روش 

و بخش میانگین صفت  مانده یباقس برای بخش واریان

 درقطعیت  نبوداز  یاریبی ناش لذا. شودبرآورد می

روش اول به آن اشاره  رکه د واریانس اجزای برآورد

در این روش وجود ندارد. در اصلاح دام برای  شد،

 Double( روش 2010) .Rönnegård et alبار  نخستین

Hierarchical Generalized Linear Model. 

(DHGLM) واریانس اجزای همزمان برآورد برای را 

 ،ندکردارائه  مانده یباق یانسوار و میانگین بخش برای

                                                                               
1. Structural Model 
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به برآورد  قادرالگوریتم این بود که  این عیب ولی

میانگین  بخش اصلاحیژنتیکی بین ارزش  همبستگی

Felleki et al. (2012 ). نبود مانده یباق واریانسو 

 راRönnegård et al. (2010 ) توسط شده ارائهالگوریتم 

 روشاستفاده از  با توانستندو  دادهگسترش 

(DHGLM)، بر برآورد همزمان اجزای واریانس  افزون

همبستگی  ،مانده یباق واریانسبرای بخش میانگین و 

را نیز  مانده یباق واریانسژنتیکی بین بخش میانگین و 

 .دکننبرآورد 

 و یانسوار یرد اجزابرآو تحقیق، این از هدف

 واریانسو بخش  یانگینبخش م برای کوواریانس

 28 در ژاپنی ینصفت وزن بدن بلدرچ ماندة یباق

 بود. DHGLMبا استفاده از  روش   یروزگ

 

  ها روشو  مواد
 ها دادهو  یشیآزما یها پرنده

از  تحقیق این در استفاده مورد بلدرچین جمعیت

 مورد جمعیت. شد تهیه یزددر شهرستان  یا مزرعه

قرار نگرفته بود. از  یانتخاب ۀبرنام هیچ تحت نظر

انتخاب و  یتصادف طور بهپرنده  117 یادشده یتجمع

 با هاپرنده. سپس شدپا نصب  ةشمار ها آن ۀهم یبرا

 هایقفس در( ماده به نر) 2به  1 جنسی نسبت

 روزانه طور به هاینبلدرچ تخم قرار گرفتند. یانفراد

 مادر ةشمار پایۀ بر شجره تشکیل برای و یگردآور

 مدت به هاتخم نگهداری از پس. شدند یگذار شماره

 70 رطوبت و سلسیوس ۀدرج 15 دمای در روز هفت

مرغ  محل خواباندن تخم در روز 14 برای ها تخم درصد،

(setter) سپس. گرفتند قرارکشی  دستگاه جوجه 

 رد یا جداگانه های حفره به مادر هر یها تخم

 به و منتقل (هچری) کشی دستگاه جوجه های سینی

هنگام  در. شدند داده قرار هدستگا آن در روز سه مدت

 از استفاده با ها جوجه برای تفریخ )در آمدن از تخم(

 و شد نصب پا ةشمار ،دار شماره پلاستیکی های صفحه

 به پرنده 60 با گروهی های(پنبشقاب ) در هاجوجه

 طی در ها پرنده. شدند داده ورشپر مترمربع هر ازای

 تجاری ةجیر یک و نور ساعت 24پرورش به  ةدور

 کیلو 2900 و پروتئین درصد 26 شامل استاندارد

 آزاد طور به (متابولیسموساز ) سوخت قابل انرژی کالری

 جوجه یشترب شمار دستیابی به برای. داشتند دسترسی

کشی  مرحلۀ جوجههر خانواده، در هر نسل دو  ازای به

 28 سن در بدن وزنوجود داشت و انتخاب برای  (هچ)

( جداگانه های( سه نسل متوالی )نسلW28) روزگی

 W28 کشی مرحلۀ جوجههر دو  درانجام شد. 

 عنوان بهبرتر  یها جوجه انتخاب. شد یریگ اندازه

و با  یاصلاح هایارزش پایۀنسل بعد بر  ینوالد

 ASREML (Gilmor et al., 2014) افزار نرماستفاده از 

 انجام شد.
 

 آماری روش

 و یانگینبخش م برای یانسوار یبرآورد اجزا برای

 یاز مدل آمار W28صفت  ماندة یباق واریانس بخش

DHGLM توسط که Rönnegård et al. (2010 )و 

 Iterative Reweighted Least Square) الگوریتم

(IRWLS توسط که Felleki et al. (2012 )هشد ارائه 

 ASREML 4.0 و R افزار نرمبا استفاده از  است،

(Gilmour et al., 2014) مورد الگوریتم. شد استفاده 

 :است زیر شرح به استفاده

 آماری مدل از استفاده با W28 در آغاز -1 ۀمرحل

 .شود برآورد( )  مانده یباق یانسشد تا وار تجزیه یرز

 
مرحلۀ و  جنسثابت  اثر بردار: β بالادر مدل  

 پرنده افزایشی یکژنت تصادفی اثر بردار: a ؛کشی جوجه

 روابط ماتریس: A که  نرمال توزیعبا 

: e ،افزایشی ژنتیک واریانس:  ،افزایشی خویشاوندی

:  و  نرمال توزیع با مانده یباق بردار

 .هستند طرح ماتریس Wو X ، Zو مانده یباق واریانس

یک مدل خطی  ازاستفاده  با W28 -2 ۀمرحل

که در این مدل وزن داده شده  شد تجزیه 1وزنی

 دربرآورد شده  زانیم که  بود = Ⱳ صورت به

 این در استفاده مورد ی. مدل آماربوداول  ۀمرحل

 با بود، 1ۀ مرحل در استفاده موردمدل  همسانمرحله 

 ی،عامل وزن عنوان به Ⱳاز  2ۀ مرحل در که تفاوت این

 اینکه به نظر. شد استفاده W28صفت  تجزیۀ یبرا

                                                                               
1. Weighted linear mixed model 
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 اجزای اریببرآورد نا برای ،داردگاما  یعتوز دوم  توان

 شد خطی یلتبد  در آغاز ،ها مانده یباق برای یانسوار

(et al.,2012 Felleki .)یبرا مانده یباق یانس)وار  از 

 مانده یباق میزان:  مقادیر و (صفت یانگینبخش م

 خروجی در yht. فایل در 3برای هر مشاهده )ستون 

ASREML )ماتریس اصلی قطر:  و  hat(در 4 ستون 

دوم  ۀمرحل در که( ASREML خروجی در yht. فایل

 خطی یلکه تبد استفاده شد تا  اند شده برآورده

 :شود محاسبه یرز صورت به ،است ها

 =   , ,  , ɲ  

و  
 

 که = Ⱳ(Ⱳ  وزنی عامل باW28  -3 ۀمرحل

 وزنی عامل با    اول برآورد شد( و ۀمرحل در

استفاده از مدل  بادوم(  ۀدر مرحل شده محاسبه)

weighted bivariate linear mixed model تجزیه 

 وW28  صفت یثابت برا اثر تمام مدل ینشدند. در ا

 .است 1 ۀمدل مرحل همسانو  یکسان 

سوم  ۀدر مرحل  ASREMLخروجی  از -4 ۀمرحل

 weighted bivariate linearاستفاده از مدل  باکه 

mixed model یانس)وار ، ،  مقادیرشد  تجزیه 

 و استخراج را( صفت یانگینبخش م یبرا مانده یباق

 :شدند محاسبه زیر مقادیر

 =   , ,  , ɲ 

و  
 

 عامل( با 4 ۀمرحل در ه)برآورد شد  -5 ۀمرحل

 W28  صفت و( 4 ۀمرحل در ه)برآورد شد  وزنی

  Ⱳ وزنی عاملبا  ،پرنده( پدیدگانی رکورد)

 میزان که    ( -) Ⱳ = - expۀرابط از آمده دست به

 خروجی yht فایلدر  برآورد شده برای متغیر 

ASREML بادو صفته  صورت به ،است 4 ۀدر مرحل 

 weighted bivariate linear mixedاستفاده از مدل 

model شد. تجزیه 

 تکرار همگرایی زمان تا 5تا  4 ۀمرحل -6ۀ مرحل

 مانده یباق اریانسو کهاست  هنگامی همگرایی. شدند

 باشد. 1 برابر صفت یانگینبخش م ایبر رآوردشدهب

 یریپذ وراثت برآورد

زیر  صورت به( بخش میانگین ) یریپذ وراثت

 :شدمحاسبه 

   

واریانس   : واریانس افزایشی برآوردشده و که 

در  asr.روجی فایل خ درW28  صفتبرای  پدیدگانی

مهم این است  اریبس ۀنکت. است ASREML افزار نرم

دو صفته انجام  تجزیۀوقتی  IRWLSکه در الگوریتم 

برابر  یانگینبرای بخش م مانده یباقواریانس  ،شود یم

 ۀدر این حالت برای محاسب شود یمبرآورد  1یا نزدیک 

 Eواقعی ) ماندة یباقباید واریانس  پدیدگانیواریانس 

square شود محاسبه یرز صورت به(  یا: 

در  ASREML یدر خروج yht. یلدر فا در آغاز

و  ذخیرهرا  مانده یباقمربوط به بخش  Yhatستون دوم 

 میانگین نهایت در ورا حساب  مقادیر ینا exp آنگاه

 میزان که شوند یم محاسبه مقادیر ینا حسابی

 .است  آمده دست به

زیر  صورت به( ) مانده یباقبخش  یریپذ وراثت

 (:Mulder et al., 2007) شودمحاسبه می

 

 و دوتوان  بهW28  صفت پدیدگانی: واریانس  که

 ۀرابط از   واریانس

= )] -   
 

 یبرآوردشده برا افزایشی یکاریانس ژنت: و  که

 ماندة یباقبرابر است با واریانس   ،مانده یباقبخش 

توان دو  به W28  صفت برای(  یا E squareواقعی )

  .است    = و

 

  بحثو  نتايج

و  یانگینبخش م برای برآوردشده یانسوار اجزای

 28 در بدن وزن صفت ماندة یباق واریانس بخش

 افزایشی واریانس. است شده ارائه 1 جدول در روزگی

 واریانس بخش و یانگینبخش م یبرآوردشده برا

 میزانبود.  18/0و  55/189 یببه ترت مانده یباق

 که یطور به هستند،دار  یبرآوردشده، معن های یانسوار

تر از  بزرگ ار،معی اشتباه به برآوردشده یانسنسبت وار
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 مانده یباق یانسبخش وار افزایشی یاربود. انحراف مع 6

(2
ad )بخش  یاصلاح های ارزش. بود 42/0 برابر

)expو  داردگاما  یعتوز ماندة یباق واریانس
va )42/1 =

(42/0+
vaexp( هایارزش میانگین اگر بنابراین ،است 

 مانده یباق واریانسبخش  یبرآوردشده برا یاصلاح

(
va )افزایشی ژنتیک معیار انحراف یک میزان به 

 ینوزن بدن در بلدرچ یکنواختی یزانم یابد،کاهش 

 افزایش درصد 42 نظر،مورد  یتدر جمع ژاپنی

 یانگینبخش م یه برابرآوردشد یریپذ . وراثتیابد می

بخش  یبرآوردشده برا یریپذ وراثت از بیشتر( 51/0)

پایین بودن  رغم به( بود. 02/0) مانده یباق یانسوار

از  میزان ینا مانده، یبخش واریانس باق یریپذ وراثت

واریانس  یرادار بود، ز معنی 0نظر آماری نسبت به 

 مانده یافزایشی برآوردشده برای بخش واریانس باق

 .(>01/0P) دار بود یمعن
بودن  ییندر ارتباط با پا یهمسان نتایج

نسبت به  مانده یباق واریانسبخش  یریپذ وراثت

و  شیر یدتول میزان برای میانگینبخش  یریپذ وراثت

 Rönnegård et) یریدر گاو ش بدنی های یاخته شمار

al., 2013ی(، صفت رشد در گاو گوشت (Neves et al., 

 ,.Mulder et al) یگوشت ۀجوج در بدن وزن(، 2011

( et al., 2010 Bodin) خرگوش در بدن وزن و( 2009

بخش  یریپذ وراثتبودن  یین. پااست شده گزارش

 برآورد یبرا که است آن یانگرب مانده یباق واریانس

 ،مانده یباقبخش  یبرا یاصلاح هایارزش تر یحصح

 با. است ازیمورد ن یشتریب هایرکورد و اتاطلاع میزان

نشان  بررسی یناز ا آمده دست به یجنتا وجود ین ا

بخش  یبرا یتوجه قابل ژنتیکی یانسوار ،دهد یم

 یوجود دارد و امکان انتخاب برا مانده یباق واریانس

 یندر بلدرچ یروزگ 28وزن بدن در  یکنواختی یشافزا

 معیار انحراف یککاهش  که یطور به ،وجود دارد ژاپنی

سبب  مانده یباق واریانسبخش  یاصلاح یها ارزشدر 

 برای. شودیم تصف یکنواختی در افزایشدرصد  42

در نتایج  یگوشت یها جوجهصفات وزن بدن در 

 برای انتخاب نسل یک ،گزارش شده است پژوهشی

تا  20را  یکنواختی یزانم تواندیم یکنواختی یشافزا

 این نتایج با حدودی تاکه  دهد یشدرصد افزا 30

در نتایج پژوهش  همچنیندارد.  همخوانی سیبرر

 کاهش معیار انحراف یک ،گزارش شده استدیگری 

 صفات ماندة یباق یانسبخش وار اصلاحی ارزش در

 یکنواختی بدنی، هاییاخته شمارو  شیر یدتول میزان

 دهدمی افزایشدرصد  20 یزانرا به م صفات ینا

(Rönnegård et al., 2013 .)نواختییک افزایش میزان 

کاهش  نتیجۀ درتلقیح  نخستینزایش تا  ۀفاصل صفت

 ،مانده یباقبخش  اصلاحی ارزش در معیار انحراف یک

 (. Ghiasi et al., 2016) است شدهدرصد گزارش  12

 هایارزش ینب یکیژنت همبستگی تحقیق این در

بخش  یاصلاح هایارزش با یانگینبخش م یاصلاح

  یزن 1. شکل شد ردبرآو 09/0 ماندة یباق یانسوار

 یاصلاح یها ارزش بین ضعیفارتباط  بیانگر

واریانس  بخش و یانگینبخش م یبرآوردشده برا

برآوردشده مثبت  همبستگی علامتاست.  مانده یباق

و  روزگی 28 در بدن وزن یشهدف افزا چوناست و 

 مانده یباق واریانسبخش  یاصلاح هایکاهش ارزش

 ینب همبستگی ینا است، بوده یکنواختی یشافزا برای

نامطلوب  یانگینو بخش م مانده یباق واریانسبخش 

 در بدن وزن یشافزا یانتخاب برا که یطور به ،است

و  شودیدر گله م یکنواختیسبب کاهش  روزگی 28

 تواندیم یکنواختی افزایش جهت دربرعکس انتخاب 

 به نظر. شود روزگی 28 در بدن وزن کاهش سبب

 ،است یینبرآوردشده پا یکیژنت ستگیهمب میزان اینکه

بر وزن بدن در  یکنواختی یشافزا برای انتخاب أثیرت

 همبستگی. است کمترین ،و برعکس یروزگ 28

 هایارزش ین( ب094/0) پایینی یرمناسپ یا رتبه

 بخش و یانگینبخش م یبرآورد شده برا یاصلاح

از  میزان این. شدمحاسبه  مانده یباق واریانس

 اگر که است آن بیانگر یرمناسپ یا تبهر همبستگی

 یبرآوردشده برا یاصلاح یها ارزش پایۀبر  ها حیوان

بر  ها حیوان ینا ۀرتب شوند، یبند رتبه یانگینبخش م

بخش  یبرآوردشده برا یاصلاح یها ارزش پایۀ

متفاوت خواهد بود.  ی،تا حدود مانده یباق واریانس

 یا رتبه یو همبستگ 1از شکل  آمده دست به یجنتا

 یینپا ژنتیکی یهمبستگ میزان ةیدکنندأیت یرمناسپ

بخش واریانس  اصلاحی ارزش بین برآوردشده

در  یروزگ 28وزن بدن در  یانگینو بخش م مانده یباق

 . است ژاپنی ینبلدرچ
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 یروزگ 28وزن بدن در صفت  ماندة یباق واریانس بخش و یانگینبخش م یبرا یکیژنت های فراسنجهو  یانسوار اجزای. 1 جدول
Table 1. Variance component and genetic parameters for mean and residual of body weight at 28d of age 

Trait 
Parameters 

Spearman rank 

correlation Additive genetic 
variance 

Residual 
variance 

Phenotypic 
variance Heritability Genetic 

correlation 
Mean of trait = 189.55 = 177.96  =  367.51 0.51  

= 0.09 

 

 

ρ = 0.094 
 Residual of trait =  0.18 = 0.99  = 1.17 0.02 

 

 
 مانده یباقهای اصلاحی بخش میانگین و بخش واریانس ارتباط بین ارزش. 1شکل 

Figure 1. Relationship between estimated breeding values for mean and residual 

 

 یانگینو بخش م مانده یباق واریانسبخش  اینبنابر

 توانیرا م روزگی 28 در بلدرچینصفت وزن بدن 

ه در نظر گرفت که دو صفت جداگان عنوان به

وجود  ها آن ینب نامطلوبی و یفضع یکیژنت همبستگی

دو صفت از  ینبهبود همزمان ا برای لذادارد. 

 کرداستفاده  توانینم یانتخاب معمول یها شاخص

 یبرا محدودشدهانتخاب  یها شاخصاز  یدبلکه با

 در)انتخاب  یکنواختی افزایش و بدن وزن یشافزا

( مانده یباقبخش  یلاحاص هایارزش کاهش جهت

صفت وزن  برایدر نتایج پژوهشی نیز . کرد استفاده

و  یمنف یکیژنت یهمبستگ ی،بدن در جوجه گوشت

 یانگینو بخش م مانده یباق واریانسبخش  ینب یمطلوب

این از  آمده دست به نتایج با که است شده گزارش

 برای(. et al., 2009 Mulder) ندارد همخوانی تحقیق

 یهمبستگ ،الیاف در شتر آلپاکا یبرف صفت قطر

 مانده یباق واریانسبخش  ینب یمثبت و مطلوب یکیژنت

 ,.Morante et al) گزارش شده است یانگینو بخش م

 همبستگی شودیکه ملاحظه م طور همان. (2009

و  مانده یباقواریانس  بخش بینبرآوردشده  یکیژنت

وب نامطل یمطلوب و گاه گاهی صفات، میانگینبخش 

 باشد، صفت میانگین افزایش هدف هرگاهاست. 

 افزایش با چراکه ،مطلوب است یمنف یهمبستگ

 مانده یباق واریانسبخش  یارزش اصلاح میانگین،

و هرگاه  شودمی یادصفت ز یکنواختیو  یافته کاهش

مثبت  یهمبستگ باشد، صفت یانگینهدف کاهش م

 ارزش یانگین،م میزانبا کاهش  یراز ،مطلوب است

 یابد،می کاهش یزن مانده یباق واریانسبخش  یاصلاح

 .یابدمی افزایش یزن یکنواختیلذا همزمان 

 

 گیری یجهنت

 ماندة یباق واریانسبخش  ،دادنشان  بررسی این نتایج

تحت   روزگی 28 در ژاپنی بلدرچینصفت وزن بدن 

 ینکها رغم به. است افزایشی یکژنت تأثیرکنترل 

 مانده یباق واریانسبخش  یبرا یینیپا یریپذ وراثت

 یتوجه قابل افزایشی ژنتیک یانسوار یول ،برآورد شد

 در کاهش معیار انحراف یک که یطور به شد،برآورد 
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 ماندة یباق واریانسبخش  افزایشی ژنتیک واریانس

 صفت ینا یکنواختیدر  یتوجه قابل یشسبب افزا

 بخش ینب یو نامطلوب کم یکیژنت همبستگی. شود می

 ،برآورد شد مانده یباقواریانس  بخش و انگینمی

تا  تواند یموزن بدن  یشافزا برای تنها انتخاب ینبنابرا

 . شوددر گله  یریکنواختیغ یشسبب افزا یحدود
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