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 چکیده

ی صورت م ماندهیباق انسیدر وار یوجود همگن هیفرض اول شیبا پ تولیدیصفات  یکیژنت حیصح یابیارز ،یدر دامپرور

شرایط و  ها و اخذ داده در زمان دیح مختلف تولوسط همچون یعوامل واریانس باقیمانده با وجودهمگنی  کهیدر صورت ،پذیرد

ن و س مرغبررسی ژنتیکی واریانس باقیمانده صفات وزن تخم دف از پژوهش حاضره. رسد به نظر می دیبع مختلف یطیمح

بلوغ سن رکورد  0062و  (EW) مرغوزن تخم رکورد 2828 ها شامل دادهمجموعه مرغان بومی آذربایجان بود.  بلوغ جنسی

 یکیتنوع ژنت بررسی منظوره ب. بود از مرکز پرورش و اصلاح نژاد مرغ بومی آذربایجان غربی نسل 9 مربوط به (ASM) جنسی

 در مدل تک صفتی ASMو  EWپذیری صفات  وراثت. استفاده شد BLUPF90های خانواده  از نرم افزار ماندهیباق انسیوار

پذیری واریانس باقیمانده این صفات به ترتیب  وراثت. برآورد گردید (±287/6) 833/6و  (±688/6) 822/6به ترتیب برابر با 

 بااین صفات  یکیژنت شرفتیپ احتمال پایین دهنده نشان که دیگرد برآورد (±668/6) 66663/6 و (±660/6) 66020/6برابر با 

 با برابر بیترت به ها آن ماندهیباق انسیصفات و وار نیب یکیژنت یها یهمبستگ ریمقاد .است یکیژنت میمستق انتخاب اعمال

 آن یکنواختی یبرا یکیارزش ژنت ،EWصفت  ارتقای برا یکیژنت انتخاب با آن است از یحاکبرآورد شد که  -670/6 و -230/6

 یریگ جهینت عنوانه ب .نخواهد بودمطلوب نتایج مورد انتظار  ،ASM صفتصورت کاهش  رد ولی خواهد کرد دایپ بهبود ها

اعمال  و انسیوار یبه ناهمگن ژهیتوجه و وریدر ط یدیبر اساس صفات تول یو رتبه بند یارزش اصلاح قیورد دقآبر یبرا یینها

 .باشدی م ریلازم اجتناب ناپذ حاتیتصح

 

 .یکنواختی تولید و همبستگی ژنتیکیه، ی، واریانس باقیماندمرغان بوم :های کلیدیواژه
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 مقدمه

 Mulder)شود  بازار، معیاری اقتصادی و مشتری محور محسوب می درعرضه  قابل دامیدر محصولات  یکنواختوجود یامروزه 

et al., 2008.)  ینیپروتئمحصولات تولید  در پرورش پرندگان به منظور یکنواختیدر صنعت پرورش طیور بومی همچنین 

ود همگنی با پیش فرض اولیه وج تولیدیدر دامپروری، ارزیابی صحیح ژنتیکی صفات  .است گذار ریبالا تأث تیفیکبا و  استاندارد

ی ها ها و محیط در زمان دادهسطوح مختلف تولید و اخذ  همچون عواملیدر صورتیکه  ،صورت می پذیرددر واریانس باقیمانده 

شود  یمیر در ارزیابی و رتبه بندی مبتنی بر ارزش اصلاحی یبه تغ منجردر نتیجه و این فرض بعید به نظر می رسد  مختلف

(Neves et al., 2011). 

ه عدم توجه ب گزارش شده است. زیادیمطالعات  در یکیو ژنت ماندهیباق انسیوار یگرفتن ناهمگن دهیناد یمنف یهاد امیپ

کمتر از حد  یکیژنت شرفتیپ زانیم، منجر به کاهش پاسخ انتخاب یکیژنت یها یابیدر ارز ماندهیباق انسیوار یناهمگن ای یهمگن

دهد  ینشان م نیشیمطالعات پ .شود یمو ایجاد تغییرات کاذب در رتبه بندی ارزیابی های مبتنی بر مدل های حیوانی  انتظار 

 انسیبا وار یها بالا در گله نیانگیارزش م یحاو یها دام به برآورد بیش از حد واقعی ارزش اصلاحی در منجر نسایوار یناهمگن

 باشد یدرون گله م انسیتابع وار یوانیح یها در مدل انسیوار یها و مولفه یورد ارزش اصلاحآبر زانیم در واقع گردد.می  بالا

را تحت  ماندهیباق انسیوار زانیم تولید،پرورش، اندازه گله، دوره  محل ییایرافغجموقعیت  د،یح تولوهمانند سط یو عوامل مختلف

 .(Ehsaninia et al., 2020) دهد یقرار م ریتأث

دو روش آماری برای برآورد اجزای ت. برآورد آن اس ماندهیباق انسیوار یکیژنت بررسی ناهمگنیدر  یاز مشکلات اصل یکی

ای و روش دوم  معروف به روش دو مرحله واریانس باقیمانده صفات وجود دارد. روش اولواریانس و بررسی یکنواختی بخش 

و  هیتجز یبرا حیوانی تک متغیره از مدلای  در روش دو مرحله .(Cardoso et al., 2005) استفاده از مدل ساختاری است

و در مرحله دوم  هبرای هر رکورد باقیمانده مربوط برآورد شد روشاین . با استفاده از شود میاستفاده  صفت مورد نظر لیتحل

 یا دو مرحله کردیرو کیبا استفاده از  ،در نهایت شود، طبیعی مربوطه محاسبه می تمیلگار به توان دو رسانده و ها ماندهیباق

در  یاریبحدوث  منجر بهاستفاده از این روش برای برآورد اجزای واریانس بخش باقیمانده  .گیرد میقرار  لیو تحل هیمورد تجز

ها را در زمینه بیزی، با استفاده از  مختلفی این مدل محققین(. Rönnegård et al., 2013) دشو میورد اجزای واریانس آبر

روش آماری  ،های ساختاری روش استفاده از مدلعلاوه بر  .بکار گرفتند( MCMC) 8زنجیره مارکف مونت کارلو گیری نمونه

این روش عدم برآورد  . مشکلشود ها و میانگین صفت برآورد می که در یک تجزیه، اجزای واریانس باقیمانده وجود دارددیگری 

                                                           
1 Markov Chain Monte Carlo 
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ی از لازم به ذکر است که اریب ناش باشد، می باقیمانده صفتهمبستگی ژنتیکی بین ارزش اصلاحی بخش میانگین و واریانس 

 روش اول در این روش وجود ندارد.

Rönnegård  2ای های خطی تعمیم یافته دو مرحله مدل روش، اصلاح دام و طیور زمینهر ( برای اولین بار د2080)و همکاران 

(DHGLM) مورد  یدیاز صفات تول یرا در برخ باقیماندهواریانس  یکیانجام شده، کنترل ژنت قاتیبا توجه به تحق .ددنرا ارائه کر

 یبه بررس یقی( در تحق2082و همکاران ) یاسیق. (Silva et al, 2021; Yousefi Zonuz et al., 2019) اند بررسی قرار داده

این  رد، پرداختند یوزن بدن در بلدرچین ژاپن یافزایش یکنواخت یبرا یژنتیک یها انتخاب فراسنجه یبرآورد و امکان سنج

افزار  نرم با استفاده از 81/0و  55/810به ترتیب  ماندهیباق واریانسبرای بخش میانگین و بخش  یشیافزا کیژنت انسیواری بررس

ASREML تحت  یروزگ 21در  یاپنژ نیصفت وزن بدن بلدرچ ماندهیباق انسینشان داد، بخش وار یبررس نیا جیبرآورد شد. نتا

قابل  یشیاافز کیژنت انسیوار مانده،یباق انسیبخش وار یبرا نییپا یریپذ مشاهده وراثت وجود ااست. ب یشیافزا کیژنت ریتأث

 یدیتول در ارتباط با صفات. دش گزارش بین میانگین و واریانس باقیمانده همبستگی ژنتیکی منفی همچنین برآورد شد یتوجه

ریق از ط ماندهیباق انسیوارکاهش در مورد  اتیمطالعصنعتی  انمرغدر مورد  اما است فتهصورت گر یاندک قاتیتحق ی،بوم انمرغ

انجام یافته  (. در تحقیقRowe et al, 2006; Mulder et al., 2009ی صورت گرفته است )کنواختبردن یا انتخاب ژنتیکی و بال

نشان داده شد که صفت وزن تفریخ ضریب تغییرات ژنتیکی بالایی برای واریانس باقیمانده  (2080) یوسفی و همکاران توسط

ه در کهمبستگی ژنتیکی بین وزن تفریخ و واریانس باقیمانده آن منفی بوده  ،در حد پایینی قرار دارد آنپذیری  اما وراثتد؛ دار

 و یکنواختی صفت افزایش پیدا خواهد کرد.واریانس باقیمانده کاهش خواهد یافت  وزن تفریخ با انتخاب ژنتیکی برای این حالت

انجام نگرفته بومی  غانمر برای( ASM) 0( و سن بلوغ جنسیWE) 3صفات وزن تخم مرغمورد  چنین تحقیقی در ،حال نیبا ا 

 ماندهیاقب انسیوار یکیژنت یبررس ژنتیکی وای ر هبرآورد پارامتهدف با ، این پژوهش بنابراین با توجه به اهمیت موضوع، است

 (.Yousefi Zonuz et al., 2019انجام پذیرفت ) جانیآذربا یبوم یهامرغ وزن تخم مرغ و سن بلوغ جنسی در صفات

 هامواد و روش

ئز حا یاز لحاظ اقتصاد یمرغ مانند اکثر صفات کمو وزن تخم در اصلاح نژاد طیور بومی صفاتی همچون، سن بلوغ جنسی

سن  زیو در مورد گله ن کندی م دیتخم خود را تول نیاست که مرغ اول یزمان ی در واقعسن بلوغ جنس .باشندی م یفراوان تیاهم

با توجه  ر دارداقر یروزگ 820تا  805 نیب گله معمولا   یسن بلوغ جنس د.گردی م نییافراد گله تع دیتول نیانگیاز م یبلوغ جنس

نسبت  دیسن شروع تول نیتری اقتصاد، گذارندوراثت و برنامه نوری روی این صفت تاثیر  ی از جملهبه ماهیت این صفت، عوامل

                                                           
2 Double Hierarchical Generalized Linear Model 

3  Egg Weight 

4  Age at Sexual Maturity 
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ن وزن بدن در سمانند نژاد، عوامل مختلفی . متفاوت است یگذار تخم یهاستمیتنوع در س لیمختلف به دل یهار به نژاد و کشو

ارند. مرغ کوچکتری دمرغان با تولید بالا، اندازه تخمبطوری که تاثیرگذار است، مرغ تخم وزنروی  سالیانهبلوغ جنسی و تولید 

مرغ تغذیه بر اندازه تخم ا وغیر از عوامل ژنتیکی، عوامل محیطی، دم .مثبتی وجود دارد همرغ و سن بلوغ جنسی رابطبین وزن تخم

 22 در این مرکز استفاده شد. یغرب جانیآذربا یمرکز پرورش و اصلاح نژاد مرغ بومهای  از داده تحقیقدر این  موثر است.

های استفاده  داده خود را آغاز کرده است. تیفعال 8312سال  که از باشد میواقع در جاده طلاتپه  هیشهرستان اروم یمترلویک

 1213( بوده و به ترتیب شامل تعداد ASM) بلوغ جنسیو سن  (EW) هفتگی 32 سن درمرغ شده مربوط به صفت وزن تخم

برای شروع انجام تجزیه و تحلیل آماری هدف، گام های ذیل برای پیش  بود. نسل مرغان بومی آذربایجان 0 رکورد برای 1101و 

مربوط استخراج اطلاعات آماده سازی و  ،SAS 9.3 (2009) افزارهای خام توسط نرم ویرایش داده پردازش داده ها انجام گرفت؛

استفاده گردید و پس از حصول اطمینان و اعتبار سنجی CFC (Sargolzaei et al., 2006) ربا استفاده از نرم افزا به فایل شجره

 .قرار گرفت لیو تحل هیمورد تجز یا با استفاده از روش دو مرحله ماندهیباق انسیدر وار یکیتنوع ژنتداده های خام، 

 رافزا نرمهای آماری زیر با استفاده از  در ابتدا برای هر کدام از صفات، مدل برای بررسی همگنیای  با توجه به روش دو مرحله

 مورد مقایسه قرار گرفتند.و از نظر عملکرد برازش  BLUPF90( Misztal et al., 2002های خانواده )

y = Xβ +Zu+e                                                                                                                                   (8مدل)  

y = Xβ +Zu+Wmg+e                                                                                                                        (2مدل)  

y = Xβ +Zu+Wmg+Mmpe+e   (3مدل )                                                                                                        

ها،  های ژنتیک افزایشی مرغ : بردار ارزشuکشی، نوبت جوجه_بردار اثر ثابت شامل نسل :βبردار مشاهدات، y ها در این مدل

mg ،بردار اثرات ژنتیک مادری :mpe:  ،بردار اثرات محیط دائم مادریeبردار اثرات باقیمانده تصادفی بود. همینطور ماتریس : 

های ضرایب اثرات ثابت، اثرات تصادفی ژنتیک افزایشی، اثرات تصادفی ژنتیک مادری و  به ترتیب ماتریس Mو  X  ،Z، Wهای

مدل مناسب مشخص  5AIC برای تک تک صفات با استفاده از شاخص ،مرحله اولدر  باشند. اثرات تصادفی محیط مادری می

 ها تجزیه و تحلیل ژنتیکی تک صفته صورت گرفت.  دنبال آن با این مدله گردیده و ب

ها بدست آمد. در مرحله  های مدل برازش شده استخراج و پس از به توان دو رساندن، لگاریتم طبیعی آن باقیمانده سپس

های ژنتیکی برای واریانس باقیمانده برآورد  مورد تجزیه و تحلیل ژنتیکی قرار گرفته و پارامتر 8توسط مدل 2Ln(ê(بعد مقادیر 

و بدون در نظر گرفتن اثرات ژنتیک مادری و محیط دائم مادری برای  مربوطه 2Ln(ê(گردید. در آخر رکورد صفات همراه با 

)2Ln(ê بصورت دو صفته آنالیز ژنتیکی شد 0 مدل با. 

[
𝐲

𝐥𝐧(e2)
] = [

𝐱𝐲 0

0 𝐱𝐥𝐧(𝐞𝟐)
] [

𝐛
𝐛∗] + [

𝐳𝐲 0

0 𝐳𝐥𝐧(𝐞𝟐)
] [

𝒂
𝒂∗] + 𝐰𝐲𝐝𝐲 + [

𝐞𝐲

𝐞𝐫𝐞𝐬
]                                  (  0مدل)

                                                           
5 Akaike Information Criterion 
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اثرات ثابت صفت طرح برای  های ماتریس 𝐱ln(e2)و  𝐱yبردار لگاریتم طبیعی صفت،  𝐥𝐧(e2)بردار مشاهدات،  y به ترتیب

 صفت برای یشیافزا یکیاثرات ژنت طرح یها سیماتر 𝐳ln(e2) و 𝐳y ،بردار پاسخ برای اثرات ثابت ∗𝐛و 𝐛لگاریتم طبیعی صفت، و 

ماتریس طرح برای اثرات  𝐰y، لگاریتم طبیعی صفتبرای اثرات ژنتیکی صفت و  بردار پاسخ ∗𝐚و 𝐚 ،لگاریتم طبیعی صفتو 

ا  مجدد بردار باقیمانده برای صفت و لگاریتم طبیعی صفت هستند. 𝐞res و 𝐞y ماتریس طرح برای محیط دائم مادری،𝐝y مادری، 

 مربوطه برآورد گردیدند.  2Ln(ê(های ژنتیکی برای صفات و  های ژنتیکی به همراه همبستگی پارامتر

 Mulder) های زیر استفاده گردید از فرمول( GCV) 1ژنتیکیها و ضریب تغییرات  برای محاسبه وراثت پذیری واریانس باقیمانده

et al., 2009:) 

hv
2=σAv

2 / (2σp
4+3σAv

2 )            [1]               σp
2=σg

2+σmg
2 +σe

2               [2]                  GCV= 
σAv

𝜎𝑒
2̅̅ ̅̅                   [3]                   

hvکه به ترتیب 
σAvوراثت پذیری واریانس باقیمانده،   2

σp واریانس ژنتیک افزایشی باقیمانده،  2
σg واریانس فنوتیپی،  2

2 

σmg، واریانس ژنتیکی
σe ی،مادر کیژنت انسیوار 2

 EWبرای صفت ضریب تغییرات ژنتیکی می باشد.  GCVواریانس باقیمانده و  2

مولفه واریانس محیط دائم مادری نیز به این فرمول  ASMبرای محاسبه واریانس فنوتیپی استفاده شد و برای صفت  2از فرمول 

 اضافه گردید.

 نتایج و بحث

به همراه اطلاعات  EWو  ASMهای توصیفی برای دو صفت  ی شامل میانگین، انحراف معیار و سایر شاخصفیتوص های هآمار

گردد که  مشاهده می (18/2 در برابر 05/80) با توجه به مقدار ضریب تغییرات .نشان داده شده است 8 جدولدر ای  شجره

سازی از اهمیت بیشتری ن لذا برای این صفت موضوع همگ ،باشد می EWبالاتر از صفت  ASMمیزان تغییرات در صفت 

 .استبرخوردار 

 ای  و خلاصه اطلاعات شجره های مربوط به صفات آمار توصیفی رکورد (2جدول

      صفات اطلاعات                

  شجره اطلاعات 
  )گرم(وزن تخم مرغ )روز(سن بلوغ جنسی 

 تعداد   0062 2828 تعداد

  80882 کل حیوانات   60/04 77/421 میانگین

  214 ها نر  66/80 66/488 حداقل

  8816 مادران  06/07 66/811 حداکثر

  00/80 ها فرزندان نر  00/8 07/42 معیار انحراف

  00/0 فرزندان مادران  24/7 60/46            رات)%(یضریب تغی

 

                                                           
6 Genetic Coefficient of Variation 
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ن و مرغان بومی استان خراسا سن بلوغ جنسی مرغان بومی آذربایجان بالاتر از مرغان بومی استان یزد مرغ ووزن تخم میانگین

 Emamgholi)، نتایج نشان می دهد که مرغان بومی این منطقه از وضعیت نسبتا  مناسبی برخوردار می باشد رضوی بدست آمد

et al., 2010; Ghadamgahi et al., 2017) . شاخص  با در نظر گرفتن 2در جدولAIC ، برای صفتEW مناسب 2 مدل 

 ژنتیکی از این مدل های تجزیه و تحلیلبنابراین در ادامه ، بود AIC دارای کمترین 3مدل  ASMترین مدل بوده و برای صفت 

علاوه بر ژنتیک افزایشی مستقیم، اثرات ژنتیک ؛ برای صفت سن بلوغ جنسی گردد که ملاحظه میی ها استفاده گردید. همانطور

 اثر ژنتیک مادری در مدل قرار گرفت. تنهامرغ برای صفت وزن تخم. مادری و اثر محیط دائم مادری در مدل باقی ماندند

 مرغ و سن بلوغ جنسیوزن تخمهای نیکویی برازش برای صفات  ها با استفاده از معیار مقایسه انواع مدل (8جدول 

    EW              ASM                 صفت                                      

 2LogL AIC   -2LogL AIC- مدل در موجود اثرات

    078/06077 078/06078   808/10041 808/10046 یشیافزا کیژنت

 000/82446 یمادر کیژنت+  یشیافزا کیژنت

 
999/83883   470/06774 470/06770 

 794/67449 107/06700   487/82440 484/82460 یمادر دائم طیمح+ یمادر کیژنت+ یشیافزا کیژنت

 

از  و دیردتعریف گها  لگاریتم طبیعی توان دوم خطاکه برای آنالیز ژنتیکی صفت یکنواختی که بصورت  استلازم به ذکر 

 های واریانس و پارامتر . مقادیر مولفه، استفاده شدژنتیک افزایشی بود اثر و کشیجوجه_شامل اثرات ثابت نوبت نسلمدلی که 

صفات  یریوراثت پذآورده شده است.  3های مربوطه در جدول  دوم خطا های ژنتیکی برای صفات تولیدی و لگاریتم طبیعی توان

EW  وASM ر براب بیصفات به ترت نیا ماندهیباق انسیوار یرپذیوراثت و  355/0 و 211/0برابر با  بیبه ترت یدر مدل تک صفت

ن صفات با اعمال یا یکیژنت شرفتیپ نییدهنده احتمال پانشان برآورد شده  . مقادیردگردی برآورد 00005/0 و 00010/0با 

برابر با  بیآن ها به ترت ماندهیباق انسیصفات و وار نیب یکیژنت یها یهمبستگ ریمقاد ن،یاست. همچن یکیژنت میانتخاب مستق

آن  یکنواختی یبرا یکی، ارزش ژنتEWارتقا صفت  یبرا یکیست با انتخاب ژنتا از آن یبرآورد شد که حاک -021/0و  -850/0

 انسیوار. مورد انتظار مطلوب نخواهد بود جیدر صورت کاهش صفت، نتا ASMدر مورد صفت  یول ،کرد دخواه دایها بهبود پ

و  033/0 بیبه ترت ماندهیباق انسیبخش وار یو برا 211/3 و 8/801 بیبه ترت EWو  ASMصفات  یبرآورد شده برا یشیافزا

های اصلاحی  بود، بنابراین اگر میانگین ارزش 35/0با برابر  EWانحراف معیار افزایشی بخش واریانس باقیمانده بود.  820/0

تخم  یکنواختی وزنژنتیک افزایشی کاهش پیدا کند، از ورد شده برای بخش واریانس باقیمانده به میزان یک انحراف معیار آبر

 افزایش پیدا خواهد کرد.درصد  35مرغ 

انجام شده  اتکه در مقایسه با تحقیق محاسبه گردید 355/0سن بلوغ جنسی  صفتپذیری  وراثتمیزان  تحقیق حاضردر 

et alavidizadeh N (0092 )و  alet  Szwaczkowski )2003( ،et almamghli E (0102) ،et alhenge C (9951)  توسط

را در مرغان وراثت پذیری صفت سن بلوغ جنسی  Kianimanesh et al (2002) بالاتر برآورد گردید.در مرغان بومی خراسان 
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تفاوت در تخمین  دلایلاز  تر از مقدار برآورد شده است. پایین گزارش کردند که 85/0و  2/0ربایجان و مازندران به ترتیب ذبومی آ

 ای، ساختار ژنتیکی گله، شرایط محیطی و پرورشی اشاره کرد.می توان به عوامل تغذیه وراثت پذیری های مطالعات مختلف

 احتمال پایین دهنده نشان که دیگرد برآورد 00005/0 و 00010/0پذیری واریانس باقیمانده این صفات به ترتیب برابر با  وراثت

بخش واریانس  پذیریت نتایج مشابهی در مورد پایین بودن وراث .بود خواهد یکیژنت میمستق انتخابر اثر ب ها آن یکیژنت شرفتیپ

وزن بدن در جوجه  و (Rönnegård et al., 2013) های بدنی در گاو شیری باقیمانده برای میزان تولید شیر و تعداد سلول

 ( گزارش شده است.Mulder et al., 2009)گوشتی 

مستقیم برای صفات وزن تخم مرغ و سن بلوغ جنسی و واریانس در این تحقیق همبستگی ژنتیکی بین ارزش ژنتیکی  

توان نتیجه گرفت افزایش وزن  می، برآورد شده منفی بودهبرآود شد. همبستگی  -021/0و  -850/0ها به ترتیب  باقیمانده آن

. به ستگی مطلوب استاین همبکه  تخم مرغ که در نتیجه کاهش ارزش اصلاحی واریانس باقیمانده برای افزایش یکنواختی بوده

  شود. عبارت دیگر با انتخاب برای افزایش وزن تخم مرغ سبب افزایش یکنواختی در مجموعه پرورشی می

ارزش  ،کند، چون با افزایش میانگین صفتی در همبستگی منفی، میانگین صفت افزایش پیدا م شودی همانطور که مشاهده م

زن بدن در ودر تحقیق دیگری که برای صفت کند.  اصلاحی واریانس باقیمانده کاهش یافته و یکنواختی صفت افزایش پیدا می

، شد بخش میانگین صفت گزارشباقیمانده و بستگی ژنتیکی منفی و مطلوب بین واریانس هم ،صورت گرفت گوشتی هایه جوج

  (.Mulder et al., 2009) دارد که با نتایج این تحقیق همخوانی

 مرغ و سن بلوغ جنسیوزن تخمهای ژنتیکی صفات  های واریانس و پارامتر مقادیر مولفه -8جدول 

𝛔𝐀 صفت
𝟐

 𝛔𝐦𝐚𝐭
𝟐

 𝛔𝐦𝐩𝐞
𝟐

 𝛔𝐞
𝟐

 h2±se GCV rg
*  

EW 720/8 080/6 - 106/2 688±/6 822/6 886/6 401/6-  

ASM 466/460 008/0 000/0 066/470 487/6 ± 800/6 600/6 670/6-  

)EW
2In(ê 480/6 - - 617/0 661/6  ±66121/6 674/6 -  

)ASM
2In(ê 688/6 - - 281/1 668/6  ±66660/6 682/6 -  

𝛔𝐀
𝛔𝐦𝐚𝐭 مستقیم، واریانس ژنتیکی 𝟐

𝛔𝐦𝐩𝐞 واریانس ژنتیک مادری، 𝟐
𝛔𝐞، واریانس ژنتیکی محیط دائم مادری 𝟐

 واریانس ژنتیکی باقیمانده، 𝟐

2hپذیری،  وراثتGCV  ،ضریب تغییرات ژنتیکیgr همبستگی ژنتیکی 
 

 گیری کلی نتیجه

ز امشییخص گردید. واریانس باقیمانده صییفات وزن تخم مرغ و سیین بلوغ جنسییی  ژنتیک افزایشییی در در این پژوهش تأثیر

ها برای این صییفات در حد پایینی قرار دارد که نشییان دهنده این اسییت که امکان بهبود  پذیری واریانس باقیماندهوراثت  طرفی

همگنی برای این صییفات از طریق انتخاب مسییتقیم ژنتیکی موفقیت اندکی خواهد داشییت. علاوه بر این میزان ضییریب تغییرات 

کم بوده و  (ASMو  EW تبرای صیییفا 031/0و  028/0صیییفت نیز )به ترتیب برابر با  دوژنتیکی برای وارییانس بیاقیمیانده 

   باشد. صفات می ماندهیباق انسیواردهنده تنوع ژنتیکی پایین در جمعیت مرغان بومی آذربایجان برای نشان
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ی ه مظلاحها م با بررسیی مقادیر همبسیتگی ژنتیکی مابین ارزش ژنتیکی مستقیم برای خود صفات و واریانس باقیمانده آن

( که ASMو  EWبه ترتیب برای صفات  -021/0و  -850/0ها منفی بوده و مقدارشیان پایین است ) گردد که این همبسیتگی

ها بهبود  آن یکنواختی یبرا یکیبالا بردن صفت وزن تخم مرغ، ارزش ژنت یبرا یکیکه با انتخاب ژنتاین امر حاکی از این است 

، با این مورد انتظار مطلوب نخواهد بود جینتا، در صیورت کاهش صفت ،یسین بلوغ جنسی صیفت در مورد یخواهد کرد ول دایپ

و اعمال  انسیوار یبه ناهمگن ژهیتوجه و وریدر ط یدیبر اساس صفات تول یبندرتبه و  یلاحصارزش ا قیبرآورد دق یبرا تفاسیر

 اره کرد.اش استاندارد یافزار بسته نرمتوان به عدم دسترسی به  می روش نیا بیمعااز  .باشد یم ریلازم اجتناب ناپذ حاتیتصح

 سپاسگزاری

 مانهیصم یکه همکار هیاروم یمرکز مرغ بوم کارکنان و کارشناسان از ژهیبو ،یزکشاور دجها وزارت نیمسئول ازبدینوسییله 

 . شودی م ژهیتشکر واظهار  ،با ما داشتند
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