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Introduction: The profitability of dairy cattle herds mainly depends on the reproductive performance of cows. 
Because reproductive performance is effective on the amount of daily milk and calf production per cow, increasing 
the number of inseminations per conception, lengthening the calving interval in the herd, and causing the voluntary 
(due to the age of the animal) and involuntary (due to illness or fertility disorders) elimination. For evaluating 
fertility traits, we sometimes come across domains whose records were incomplete at the time, out of range, or 
delayed. These records are called censored records. The typical way to deal with such records is to delete them 
from the data set. However, this reduces the information available for genetic evaluation and may affect trait 
variance by masking actual genetic differences between animals. Another way is to use appropriate statistical 
methods to place censored records in genetic evaluations. The use of censored records in genetic evaluations 
yields more reliable genetic parameters, and it can increase the estimation accuracy of breeding values giving the 
support that the breeding value estimation is close to the true breeding value. The present study aimed to 
investigate the role of censored records in the estimation of genetic parameters of the number of inseminations 
per conception in Iranian dairy cows. 
Materials and methods: The dataset included 29621 records collected from 2005 to 2019 by the Vahdat 
Cooperative of Isfahan in Iran. FoxPro software (version 9.0) was used to edit and prepare data, remove incorrect 
records and create contemporary groups. Five animal models, including Threshold Model (TM), Penalty Model 
(PM), Modified Penalty Model (MPM), Threshold-Threshold Model (TTM), and Modified Threshold-Threshold 
Model (MTTM), were used for the genetic evaluation of this trait. The predictive ability of the models was 
assessed using cross-validation. Also, a simulation study was performed to determine the appropriate model.  
Results and discussion: The estimated heritability using different models was 0.3 (0.013), 0.07 (0.013), 0.07 
(0.013), 0.3 (0.13), and 0.4 (0.012) for TM, PM, TTM, MPM, and MTTM, respectively. The highest correlation 
of breeding values for all animals was between MPM and TM (0.98). The same result was obtained for the best 
sire (sire with at least 20 daughters). The high correlation shows that these models work similarly in selecting the 
best sires. The low correlation between models indicates that the models rank sires differently. Therefore, the 
choice of model can affect the ranking of males. The top 10 sires showed less correlation between models than 
the active sires. When the number of males decreases, the selection becomes stricter. The prediction accuracy in 
models with censored records is higher than in models without censored records because the use of models that 
include censored records is due to the increased information about the trait, and the absence of bias due to deleting 
records improves the accuracy of estimating breeding values. Consequently, if the censoring status is not taken 
into account, animals with superior breeding values may be biased. The low ratio of common superior animals in 
different percentages between models showed that these two models rank the animals differently. Still, the high 
proportion of common superior animals indicates the similarity of the two models in choosing the best animals. 
So, model selection can be effective in ranking superior animals because when the censored record is used, the 
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information is increased and the situation would be closer to reality. The cross-validation showed that the accuracy 
of the breeding value prediction by different models was higher in models with censored records than in models 
without censored records. The results of the simulation study showed that the models with censored records 
provided better genetic parameter estimates. TTM has been able to estimate expected heritability better than other 
models. The percentage of top animals in common between the top 10 and the top one percent of simulated animals 
with different models showed that the ability of the TTM model to select real top animals is more than other 
models, which shows that this model has identified top animals better. 
Conclusions: The results of the present study showed that the censored records are important for estimating the 
genetic parameters of the number of inseminations per conception in Iranian dairy cows and ignoring those led to 
a biased estimation of the parameters. Data simulations also showed that using censored records provided more 
realistic genetic parameter estimates.  
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  مقاله پژوهشي

ايران با و بدون شيري  گاوهايدر به آبستني منجر تعداد تلقيح  ژنتيكي ارزيابي
  شده هاي سانسوراستفاده از داده

  ٣، مرتضي مختاري*٢كبير، محمد رزم١مرضيه عطاپور

 دانشكده كشاورزي، دانشگاه كردستانكارشناسي ارشد، گروه علوم دامي،  آموختهدانش -١
 ، گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه كردستاندانشيار -٢
 دانشيار، گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه جيرفت -٣

  

  )١٤/٠٨/١٤٠١تاريخ پذيرش:  - ١٩/٠٣/١٤٠١(تاريخ دريافت: 

     چكيده

 منجر بهصفت تعداد تلقيح  براي ژنتيكي هايفراسنجه تخمينده بر ش ، بررسي نقش ركوردهاي سانسورحاضرهدف از پژوهش 
 مربوط به هشت گله زايش اول ركورد ٢٩٦٢١ مورد استفاده در اين پژوهش شامل هايايران بود. داده شيريآبستني در گاوهاي 

براي ارزيابي ژنتيكي اين . آوري شده بودشركت تعاوني وحدت اصفهان جمع به وسيله ،١٣٩٦تا  ١٣٨٣هاي طي سال كه ندبود
اي آستانه-اي و مدل خطيآستانه-شده، مدل خطي اي، مدل پنالتي، مدل پنالتي اصلاحشامل: مدل آستانهاز پنج مدل  صفت

سازي يك مطالعه شبيه ،ابل مقايسه شد. همچنينها با استفاده از اعتبارسنجي متقبيني مدلاستفاده و قدرت پيشاصلاح شده 
ر بود. نسبت متغي ٠٧/٠تا  ٠٣/٠هاي مختلف از پذيري حاصل با استفاده از مدلراثتوتعيين مدل مناسب انجام گرفت.  براي

گذار باشد. اثرحيوانات برتر  بنديرتبهتواند در ها نشان داد كه نوع مدل ميهاي مختلف بين مدلحيوانات برتر مشترك در صدك
ده بودند، بيشتر از مدل بدون ش هايي كه داراي ركوردهاي سانسورهاي مختلف، در مدلمدل بابيني ارزش اصلاحي صحت پيش
- فراسنجهتري از برآورد صحيح ،شده سانسورهاي داراي ركورد سازي نشان داد كه مدلبود. نتايج شبيه شده سانسورركوردهاي 

تني آبس منجر بهدر ارزيابي ژنتيكي صفت تعداد تلقيح  شده سانسوراز ركوردهاي  استفاده از اين رو،د. ندهميژنتيكي ارائه  هاي
  ضروري است.در گاوهاي زايش اول هلشتاين ايران 

 ايمدل آستانهعملكرد توليدمثلي، بيني، ژنتيكي، قابليت پيش هايفراسنجه، شده هاي سانسوردادهكليدي:  هايواژه
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  مقدمه

ه عملكرد توليدمثلي ب هاي گاو شيري عمدتاًسودآوري گله
شير  زيرا عملكرد توليدمثلي بر ميزان توليد گاو متكي است،

علت افزايش تعداد  به ،به ازاي هر گاوگوساله  تعداد وروزانه 
زايي در تلقيح منجر به آبستني، طولاني شدن فاصله گوساله

 (ناشي از اجباري) و سن دام حذف ارادي (ناشي ازگله و 
 al etBahri ,.(گذار است اثربيماري و يا اختلالات باروري) 

2020., et alKeshavarzi ; 2012(.  
كه هايي وجود دارند داماروري گاهي در ارزيابي صفات ب

ست و يا كامل نشده ا ،ها در آن زمانركوردهاي آن
ها خارج از محدوده مورد مطالعه هستند يا ركوردهاي آن

 اينكه  ،كه در ثبت ركورد تأخير صورت گرفته است اين
 teHou (نامند دهاي سانسور شده ميررا ركو ركوردها نوع

2009., al(ا، ركورده نوعبا اين هه مواج درترين راه . ساده
دن اطلاعات كم ش سبب عملها است. اما اين حذف آن

شود و ممكن است با پوشاندن براي ارزيابي ژنتيكي مي
فت را هاي ژنتيكي واقعي بين حيوانات، واريانس صتفاوت

هاي استفاده از روش ،ديگر تحت تأثير قرار دهد. گزينه
ر شده در قرار دادن ركوردهاي سانسو برايآماري مناسب 

. استفاده ) et alLázaro ,.2019(هاي ژنتيكي است ارزيابي
هاي ژنتيكي، در ارزيابي شده سانسوراز ركوردهاي 

 در اختيار قرارتري را بهاي ژنتيكي قابل اطمينانفراسنجه
 شودميصلاحي نااريب ارزش ابيني موجب پيشو  داده

)2019., et alCosta (.  
آبستني يكي از صفات مهم در بيان  منجر بهتعداد تلقيح 

جمله صفات مهم  وضعيت عملكرد توليدمثل در گله و از
در  .) et alNishida ,.2006( از نظر اقتصادي است باروري

 ،ارزيابي ژنتيكي صفات باروري يمختلفي برا هايپژوهش
در يك  .شده استفاده شده است از ركوردهاي سانسور

، شده سانسور ياآستانه-يخط مدل از استفاده با، مطالعه
 منجر به حيتعداد تلق نيب ماندهيو باق يكيژنت يهمبستگ

و  ٧٧/٠ بيترت به در گاوهاي نروژي باز يو روزها يآبستن

با در نظر گرفتن  گزارش شد كه ،همچنين شد.برآورد  ٦٨/٠
 منجر بهصحت ارزيابي تعداد تلقيح  ،شده سانسور يهاداده

- فراسنجهبر  اندكي اثرحالي كه  در ،يابدآبستني افزايش مي

. ) 2006et al., Chang( ز داشتبا يروزهاهاي ژنتيكي 
 هاي برزيلينخستين زايش گاو سنروي كه  پژوهشي ديگر

نشان داد كه حذف  انجام شد هاي مختلفبا استفاده از مدل
هاي ژنتيكي فراسنجهبرآورد  محدوده، برارج از هاي خداده

هايي مدل ،همچنين اثر قابل توجهي دارد.بندي نرها و رتبه
ها حذف شده بود، از نظر شده در آن كه ركوردهاي سانسور
 را داشتند هابنديها، بدترين رتبهمقايسه با ساير مدل

)2013., et alMalhado (.  
 استفاده ازتاكنون پژوهشي در زمينه  كهبا توجه به اين

هاي سانسور شده براي ارزيابي ژنتيكي صفات باروري مدل
پژوهش  ف ازايران گزارش نشده است، هد شيريگاوهاي 

ي آبستن منجر بهكنوني، ارزيابي ژنتيكي صفت تعداد تلقيح 
 اثري و بررس شده سانسورهاي با و بدون استفاده از داده

ت هاي ژنتيكي اين صففراسنجهرآورد ببر  وضعيت سانسور
 . بودايران  شيريدر گاوهاي 

  هامواد و روش

به  منجربراي ارزيابي ژنتيكي صفت تعداد تلقيح : هاداده
هاي مختلف و با استفاده از مدل شيريآبستني گاوهاي 

آوري هاي جمعها، از دادهبررسي ميزان همبستگي بين آن
شركت تعاوني وحدت اصفهان استفاده شد  به وسيلهشده 
 به ركورد زايش هشت گله مربوط ٢٨١٧٧٢شامل كه 
شجره نيز از شجره  فايل. بودند ١٣٩٧تا  ١٣٧٠هاي سال

شركت تعاوني وحدت كل گاوهاي هلشتاين ايران موجود در 
 ١اصفهان تهيه شد. اطلاعات مربوط به شجره در جدول 

سازي ها و آمادهويرايش دادهمنظور  به .است ارائه شده
 كدگذاري و حذف ركوردهاي مشكوك و نادرست، ها،آن

  (نسخه  FoxProافزار عصر، از نرمهاي همايجاد فصل و گروه
  
  

مورد استفاده در اين مطالعه ساختار شجره -١جدول   
Table 1. Pedigree structure used in this study 

Number  Item 
121856  Total population 
90085  Inbred animals  
3267  Number of sires  
70213  Number of dams  
2.03  Average family size  
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پس از  ).9.0Visual FoxPro ,2006) استفاده شد (٠/٩
 ٨٣هاي سالزايش اول ركورد مربوط به  ٢٩٦٢١ويرايش، 

دليل كم  ها بهانتخاب شد و ركوردهاي ساير سال ٩٦تا 
هاي د گروهف شد. براي ايجانياز، حذ بودن اطلاعات مورد

 سال متوالي با دو در گلههر حيوانات موجود در  عصر،هم
بعضي از در زيرا  ه عنوان يك گروه در نظر گرفته شدهم ب
هم  رو با از اين و تندداش اندكيها ركوردهاي گله ،هاسال

  ادغام شدند.
تلقيح  ٥تا  ١ به آبستني، بازهمنجر براي صفت تعداد تلقيح 

 Chang( نظر گرفته شد در) ٠٤/٠ برابر با نسبت سانسور(با 

2006et al., (داده. داده) هاي هاي موجود در اين محدوده
 تلقيح ٥بيشتر از هاي سانسور نشده) به همراه داده

هاي مختلف استفاده از مدل با) شده سانسورهاي (داده
ها شامل شماره دام، فايل داده ،در نهايتواكاوي شدند. 

 بهمنجر عصر، فصل و صفت تعداد تلقيح هاي همگروه
روش  باهاي ژنتيكي، فراسنجه. برآورد ايجاد شدآبستني 

 )٦(نسخه  DMUافزار  گيري گيبس با استفاده از نرمنمونه
 هاي مونتيكي از روش ،گيري گيبسانجام شد. نمونه

هاي متداول و از تكنيك )MCMCكارلوي زنجيره ماركوف (
، طول ژنتيكي واكاويبراي . استهاي آماري بيزي روش

نظر گرفته  نمونه در ٢٥٠٠٠ برابر با توالي زنجيره گيبس
عنوان دور سوخته حذف  ي بهنمونه ابتداي ١٠٠٠٠ شد و

براي محاسبه ميانگين و  ،ماندههاي باقيشدند و از نمونه
انحراف معيار توزيع پسين اجزاي واريانس استفاده شد. براي 

 عنوان فاصله نمونه به ١٠ها، كاهش همبستگي بين نمونه
 Madsen et(نظر گرفته شد  شده درنمونه ذخيره  بين دو

2008al., .(  
هاي مختلفي به مدلدر تحقيق حاضر،  :هاي آماريمدل

  :نداستفاده قرار گرفتشرح زير مورد 
در اين  :)Threshold Model (TM)( ايمدل آستانه -١

هايي كه در بازه هاي سانسور نشده (دادهمدل، فقط داده
هاي سانسور شده نظر قرار دارند) استفاده شد و داده مورد
 et Lázaro( نظر) حذف شدند مورد خارج از بازه هاي(داده

2019., al(. صورت مدل آماري مورد استفاده در اين روش به
   زير بود:

𝒚௜௝௞௟ =  𝜇 + 𝐻2𝑌௜ + 𝑆௝ + 𝑎௞ + 𝒆௜௝௞௟   

در مقياس پشت  بردار مشاهدات مربوط به صفت =y، كه
امين گروه  iاثر  =iY2H ميانگين جمعيت، =𝜇 ،ايصحنه

اثر تصادفي ژنتيكي  =ka امين فصل زايش، jاثر  =jS، عصرهم

 اثر تصادفي باقي مانده =𝒆௜௝௞௟ و ام، kافزايشي حيوان 
  .هستند

 :)Penalty Model (PM)( مدل جريمهيا مدل پنالتي  -٢
اما  شود،اي استفاده مياز مدل آستانه اين روش در

بلكه به بالاترين  ،شوندحذف نمي شده سانسورركوردهاي 
 سانسورجاي ركوردهاي حد هر گروه، پنالتي اضافه شده و به

آبستني،  منجر بهگيرد. در صفت تعداد تلقيح قرار مي شده
پنالتي برابر با يك است يعني فرض بر اين است كه اگر يك 

 Donoghue( بار ديگر دام تلقيح شود، آبستن خواهد شد

2004., et al .( مدل مدل ماتريسي اين روش نيز همانند
با اين تفاوت كه در اينجا هم ركوردهاي  ،است ايآستانه

براي صفت  شده سانسورنشده و هم ركوردهاي  سانسور
 وجود دارند. 

 Modified Penalty Model( شده مدل پنالتي اصلاح -٣

(MPM)( : هاي شامل داده مدل نيز همانند مدل پنالتياين
 مدل، ولي در اين است،نشده  و سانسور شده سانسور

 سانسورهاي جاي دادهبه علاوه پنالتيميانگين هرگروه به
. مدل ماتريسي ) et alCosta ,.2019( گيردميقرار  شده

 است.  ايمدل آستانهبراي اين روش همانند 

 Threshold-Threshold( ايآستانه-ايمدل آستانه -٤

Model (TTM)(: متغيره مدل بر اساس يك مدل دو اين
اي (تعداد تلقيح صفت آستانهاست كه شامل يك مدل براي 

) و يك مدل براي يك صفت دوتايي آبستني منجر به
(مربوط به وضعيت سانسور شامل كد صفر براي ركوردهاي 

 شده) است. سانسور نشده و كد يك براي ركوردهاي سانسور
بندي بهتري از تواند طبقهاستفاده از وضعيت آستانه مي

شود. صحت بيشتر موجب اطلاعات را ارائه دهد و در نتيجه 
ي ، با حد بالاي گروهشده سانسوردر اينجا نيز ركوردهاي 

شوند. پنالتي، جايگزين مي كه به آن متعلق هستند به اضافه
et  Lázaro( صورت زير استماتريسي اين روش بهمدل 

2019., al(:  

ቂ
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൨ ൤
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൨ + ൤

𝐙𝐲 𝟎

𝟎 𝐙𝐥
൨ ቂ

𝐚𝐲

𝐚𝐥
ቃ + ቂ

𝐞𝐲

𝐞𝐥
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اهدات مربوط به صفت در مقياس بردار مش =yكه در آن، 
مربوط به وضعيت سانسور است كه  بردار lو  ايصحنهت پش
براي  ١نشده و  براي ركوردهاي سانسور ٠صورت به

ترتيب  به 𝑋௟و  𝑋௬. است شده ركوردهاي سانسور
 𝑍௟و  𝑍௬و ثابت  آثاركننده مرتبطهاي طرح ماتريس
تصادفي به بردارهاي  آثاركننده هاي طرح مرتبطماتريس
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به ترتيب  𝑏௟ و 𝑏௬  .هستند مشاهدات و وضعيت سانسور
ژنتيكي  آثاربه ترتيب بردارهاي  𝑎௟و  𝑎௬، ثابت آثاربردارهاي 

به مشاهدات و  مانده مربوطباقي آثاربردارهاي  𝑒௟و  𝑒௬و 
  .هستند وضعيت سانسور

 Modified( ايآستانه-ياشده آستانه مدل اصلاح -٥

(MTTM) Threshold Model-Threshold(:  ،اين مدل
است با اين تفاوت كه در  ايآستانه-اينند مدل آستانههما

هاي جاي دادهعلاوه پنالتي بهاينجا، ميانگين هرگروه به
 et Costa( گيردشده متعلق به آن گروه قرار مي سانسور

2019., al( . مدل ماتريسي براي اين روش مانند رابطه بيان
  است.  شده براي مدل پنالتي

بيني صحت ارزش اصلاحي پيش :بينيبرآورد صحت پيش
استفاده از رابطه زير  هر مدل با به وسيلهشده حيوانات 

 دست آمد:هب

r =ට1 −
୔୉୚

୚ఽ
  

 =PEVبيني ارزش اصلاحي،صحت پيش =rكه در آن، 
واريانس ژنتيكي است  =AVبيني و واريانس خطاي پيش

)2009., et alSun (.  
منظور برآورد ميزان ارتباط بين مقادير ارزش  به :همبستگي

هاي مختلف از مدل به وسيلهبيني شده اصلاحي پيش
براي  هاترين روشكه يكي از كاربردي ،همبستگي پيرسون

استفاده شد.  ،گيري همبستگي بين دو مدل استاندازه
 اثراي اسپيرمن براي بررسي همچنين از همبستگي رتبه

هاي مختلف استفاده نر در مدل گاوهايبندي مدل بر رتبه
محاسبه  SASافزار نرم corr رويه باها شد. اين همبستگي

هاي مدل. نسبت حيوانات مشترك بين ) ,4120SAS( دندش
درصد  ١٠(يك درصد و  هاي مختلفمختلف در صدك

ها در انتخاب هاي برتر) براي ارزيابي شباهت بين مدلدام
  هاي برتر استفاده شد. دام

 ،هابيني مدلقابليت پيش :بيني و نكويي برازشقابليت پيش
با استفاده از اعتبارسنجي متقابل بررسي شد. تمامي 

صورت تصادفي به دو زيرمجموعه هپنج بار ب ،مشاهدات
درصد  ٧٥درصد مشاهدات) و آموزش ( ٢٥آزمايش ( 

 ها در زيرمجموعهمشاهدات) تقسيم شدند. برازش مدل
ها و قابليت بيني ركوردآموزش انجام شد و سپس پيش

آزمايش بررسي شد.  ها در زيرمجموعهبيني مدلپيش
تفاده از با اسها بيني مدلنكويي برازش و قابليت پيش

 بررسي شد )٠٤/١(نسخه  PREDICTF90افزار نرم

)2019., et alLázaro ( ميانگين مربعات خطا و همبستگي .
محاسبه  برايبيني شده و مشاهده شده بين مقادير پيش

ها با استفاده از ميانگين پنج بار بيني مدلقابليت پيش
هاي آزمايش در زيرمجموعه جمعيت اريمع دو نيا محاسبه

 دست آمد.هب

افزار پژوهش كنوني، با استفاده از نرمدر  :سازيشبيه
QMSim ) سازي شدنظر شبيه ، جمعيت مورد)١نسخه 

)2009Sargolzaei and Schenkel, ( تعداد نسل جمعيت .
 ١٠٠٠ ،نسل بود كه ابتدا در نسل صفر ٥٠ برابر با پايه

هزار  ١٠نسل به  ١٠شد و بعد از  نظر گرفته حيوان در
 ٢٥٠٠٠به  ٥٠حيوان افزايش پيدا كرد و در نهايت در نسل 
حيوان و  ٢٠٠ ،حيوان رسيد. تعداد حيوانات نر در نسل اول

 حيوان بود. براي ايجاد نسل اول، ٥٠٠٠ ،در نسل آخر

صورت تصادفي ها و نرهاي نسل صفر، بهوالدين از بين ماده
ركورد  ١٠٠٠٠ ،نسل كه هر نسل ١٥انتخاب شدند. سپس 

ها سازي شد. سيستم آميزشي براي اين دادهداشت، شبيه
سازي شده كه هاي شبيهتصادفي انتخاب شد. دادهصورت به

ند، با نشده بود و سانسور شده سانسورشامل ركوردهاي 
  شدند. واكاوي ، هاي ذكر شدهاستفاده از تمامي مدل

  نتايج و بحث

 منجر بهآمار توصيفي صفت تعداد تلقيح : آمار توصيفي
 ،ارائه شده است. در پژوهش كنوني ٢آبستني در جدول 

(با انحراف  ٥٩/١ به آبستني،منجر ميانگين تعداد تلقيح 
 كه روي ايدر مطالعهدست آمد. ه)، ب٩٣/٠ برابر با معيار

انجام  ٩٧هاي گاو هلشتاين ايران در سال تعدادي از گله
 ٤٣/٢ را آبستني منجر بهميانگين تعداد تلقيح گرفت، 
همچنين،  .) et alRezagholivand ,.2019( نمودگزارش 

در يك مطالعه روي گاوهاي هلشتاين ايران در پنج گله، 
گزارش شد  ٧٤/٢ميانگين تعداد تلقيح منجر به آبستني، 

)2019, et al.Chegini  .(وي گاوهاي ر اي ديگرمطالعه در
اين  آبستني منجر به، ميانگين تعداد تلقيح ايرانهلشتاين 

شده در  كه كمتر از مقدار مشاهده گزارش شد ٤٤/١ ،گاوها
. در مواردي ) et al.Mohammadi ,2020(اين پژوهش بود 

ممكن است دامدار فقط آخرين تلقيح را ثبت كند كه اين 
 ،آبستني منجر بهشود ميانگين تعداد تلقيح امر موجب مي

  .كمتر از مقدار واقعي باشد
ده در پذيري برآورد شوراثت :هاي ژنتيكيفراسنجهبرآورد 

 منجر به) براي صفت تعداد تلقيح ٣ (جدول اين مطالعه
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و  MPM( ٠٣/٠هاي مختلف از آبستني با استفاده از مدل
TM ( ٠٧/٠تا )TTM  وPM ( ،پژوهشي متغير بود. در ايران

نظر گرفتن ركوردهاي  در پذيري بابرآورد وراثتبراي 
در صورت نگرفته است.  براي صفات باروري شده سانسور

صفات روزهاي باز و تعداد تلقيح پذيري پژوهشي، وراثت
آبستني در گاوهاي نروژي با استفاده از ركوردهاي  منجر به
  . ) et alChang ,.2006برآورد شد ( ٠٤/٠، شده سانسور

 بابيني شده همبستگي ارزش اصلاحي پيش همبستگي:
(نرهاي  و نرهاي فعال هاي مختلف براي كل حيواناتمدل

 درصد نرهاي برتر ١٠و همچنين  )دختر ٢٠داراي بيش از 
نشان داده شده است. براي كل حيوانات،  ٣در جدول نيز 

 MPMو  TMهاي ) بين مدل٩٨/٠( بيشترين همبستگي
) ٧١/٠كمترين همبستگي (داراي  TMمدل  ،بود. همچنين

نيز همبستگي بين  . در انتخاب نرهابود TTMبا مدل 
. همبستگي بالا نشان كردها از روند مشابهي تبعيت ميمدل
ها در انتخاب نرهاي برتر، مشابه هم دهد كه اين مدلمي

دهد ان ميها نشكنند. همبستگي پايين بين مدلعمل مي
 كنند. دربندي ميمتفاوتي رتبهطور ها، نرها را بهكه مدل

بگذارد.  اثربندي نرها تواند بر رتبهانتخاب مدل مي ،نتيجه
همبستگي  ،درصد نرهاي برتر نسبت به نرهاي فعال ١٠

تعداد نرها كمتر وقتي  زيراند نشان دادها كمتري بين مدل
روي  در يك مطالعهتر است. گيرانهانتخاب سخت شود،مي

همبستگي كل نرها بين ، گاوهاي نلور سن نخستين آبستني
درصد  ١٠و يا  اما زماني كه پنج ،بالا بودهاي مختلف مدل

 كاهش يافتميزان همبستگي شدند، نرهاي برتر انتخاب 
شده كمتر باشد،  نظر گرفته چه تعداد پدران در زيرا هر

 يبنددر طبقه يجزئ راتييبه تغ رمنياسپ يهمبستگ
. در گاوهاي ) al etPereira ,.2007( تر استحساس

هلشتاين دانمارك براي صفت روزهاي باز با استفاده از 
شده ، ميزان  ركوردهاي سانسور وهاي مختلف مدل

ركورد  ٢٠نرهايي كه حداقل براي ها همبستگي بين مدل
 et alHou ,.( بودبرآورد شده  ٩٧/٠تا  ٧٦/٠بين داشتند 

2009.(  
بيني : صحت پيشهاي اصلاحيبيني ارزشپيش صحت
هاي مختلف براي مدل با در نظر گرفتنهاي اصلاحي ارزش

گزارش شده است. در اين پژوهش،  ٤ كل حيوانات در جدول
و  TM) مربوط به مدل ٢٥/٠بيني (كمترين صحت پيش
 TTM) مربوط به مدل ٣٧/٠بيني (بيشترين صحت پيش

طور كلي، صحت تفاوت چنداني نداشت. به PMبود كه با 
 داشتندهايي كه ركوردهاي سانسور شده بيني در مدليشپ

شده  ركوردهاي سانسور فاقدكه  بودهايي بيشتر از مدل
شده  هايي كه ركوردهاي سانسورزيرا استفاده از مدل بودند

گيرند، به دليل افزايش اطلاعات مربوط به صفت را در بر مي
د صحت و نيز نبود اريبي ناشي از حذف ركوردها، باعث بهبو

نتيجه، اگر وضعيت  در شود.هاي اصلاحي ميبرآورد ارزش
نظر گرفته نشود، ممكن است حيوانات داراي  سانسور در

  ند. شوبندي طور اريب رتبهارزش اصلاحي برتر به

 

 آبستنيمنجر به آمار توصيفي صفت تعداد تلقيح  -٢ جدول
Table 2. Descriptive statistics of the number of inseminations per conception 

SD Mean Max Min N Item 
0.93 1.59 5 1 28401 Uncensored records 

101.3 7.2 10 6 1220 Censored records 
  

رهاي فعال همبستگي پيرسون ارزش اصلاحي كل حيوانات (بالاي قطر) و همبستگي اسپيرمن ارزش اصلاحي ن -٣ جدول
هركدام از  براي) برآورد شده SDپذيري (اثترهاي مختلف و و) بين مدلدرصد نرهاي برتر داخل پرانتز ١٠و  (پايين قطر

 ها (روي قطر)مدل
Table 3. Pearson correlation of all animals’ breeding value (above diagonal) and Spearman correlation of 
active sire breeding value (below diagonal and top 10 sires in parentheses) between different models and 

estimated heritability (SD) for each model (on diagonal) 
MTTM MPM  TTM PM TM Model1 

0.79** 0.98** 0.71** 0.79** 0.03(0.013)  TM 
0.96** 0.90** 0.97** 0.07(0.013)  0.79**(0.36**) PM 
0.96** 0.83** 0.07(0.013)  0.91**(0.90) 0.66**(0.29*) TTM 
0.89** 0.03(0.013) 0.76**(0.47**) 0.88**(0.55**) 0.98**(0.96**) MPM 

0.4(0.012)  0.82**(0.57**) 0.91**(0.84**) 0.91**(0.84**) 0.75**(0.41**) MTTM 
1: TM: Threshold Model, PM: Penalty Model, MPM: Modified Penalty Model, TTM: Threshold-Threshold Model, MTTM: 
Modified Threshold-Threshold Model. ** :  P<0.01 
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نسبت حيوانات مشترك در يك : هاي برتر مشتركدام
 ارائه شده ٤درصد حيوانات برتر در جدول  ١٠درصد و 

 بود.بيشترين اشتراك داراي  MPMبا مدل  TMاست. مدل 
نشان  TTMكمترين اشتراك را با مدل  TMمدل  ،همچنين

دهد اين دو اشتراك كم بين دو مدل نشان مي. وجود داد
ولي  ،كنندبندي ميرتبهصورت متفاوتي مدل حيوانات را به
دهنده شباهت دو مدل در انتخاب اشتراك بالا نشان

در  شروي فاصله زاي پژوهشيدر حيوانات برتر است. 
درصد از حيوانات  ٣٠كه فقط شد ، گزارش گاوهاي گوشتي

هاي داراي درصد حيوانات برتر با مدل ١٠نشده در  سانسور
مشترك هستند. بنابراين انتخاب مدل  ،شده سانسورركورد 

اسايي بهترين حيوانات تواند تأثير زيادي بر شنميمناسب 
  ). et alDonoghue ,.2004( داشته باشد

ها با استفاده از ميزان نكويي برازش مدل :نكويي برازش
بيني شده و مشاهده شده و همبستگي بين مقادير پيش

ارائه شده است.  ٥ در جدول (MSE)ميانگين مربعات خطا 
بيني طور كلي، هر مدلي كه همبستگي بين مقادير پيشبه

كمتري داشته  MSEشده و مشاهده شده با آن بيشتر و 
نظر  . با دراستبرتري  داراي هامدل سايرباشد در مقايسه با 

به بيني شده گرفتن معيار همبستگي بين مقادير پيش

 PMو  TTMهاي مشاهده شده، مدل مقادير مدل و وسيله
ها به ترتيب بيشترين همبستگي را نسبت به ساير مدل

به عنوان MSE  با در نظر گرفتن از سوي ديگر،داشتند. 
 PMهاي ها، به ترتيب مدلمدل معيار مقايسه نكويي برازش

 ،طور كليرا داشتند. به MSEكمترين مقادير  MTTMو 
نظر گرفتن ركوردهاي سانسور  توان نتيجه گرفت كه درمي

طور معمول در ارزيابي كه به TMشده، نسبت به مدل 
شود، سبب برازش بهتر اي استفاده ميژنتيكي صفات آستانه

آبستني  منجر بهداد تلقيح مدل در ارزيابي ژنتيكي صفت تع
نسبت به ساير  TMده است. در پژوهش كنوني، مدل ش

طور بهبيشتري داشت.  MSEهمبستگي كمتر و  ،هامدل
شده، برازش بهتري  هاي داراي ركورد سانسوركلي، مدل

زيرا وقتي  داشت شده نسبت به مدل بدون ركورد سانسور
ات بيشتر شده شود، اطلاعشده استفاده مي ركورد سانسوراز 

شود. نتايج حاصل از تر مينتيجه به واقعيت نزديك و در
هاي مورد استفاده براي صفت روزهاي باز اعتبارسنجي مدل

گاوهاي هلشتاين دانمارك نشان داد كه مدل داراي 
بيني بيشترين توانايي پيش داراي شده ركوردهاي سانسور

 . )Hou et al., 2009( استها نسبت به ساير مدل

  

درصد (پايين قطر) حيوانات برتر و صحت  ١٠ها در يك درصد (بالاي قطر) و نسبت حيوانات مشترك بين مدل -٤ جدول
 ها (روي قطر)) براي كل دامSE( شدهبيني ارزش اصلاحي پيش

Table 4. The ratio of common animals between models in 1% (above diagonal) and 10% (below diagonal) of 
best animals and accuracy of predicted breeding value (SE) for total animals (on diagonal) 

MTTM MPM TTM PM TM 1Model 

0.35  0.86  0.32  0.36  0.25(0.0002)  TM  
0.16  0.45  0.87  0.36(0.0003)  0.58  PM  
0.77  0.41  0.37(0.0003) 0.88  0.53  TTM  
0.43  0.28(0.0003)  0.65  0.71  0.87  MPM  

0.34(0.0003)  0.69  0.84  0.84  0.57  MTTM  
1 TM: Threshold Model, PM: Penalty Model, MPM: Modified Penalty Model, TTM: Threshold-Threshold Model, MTTM: 
Modified Threshold-Threshold Model 

 ي مورد استفادههانكويي برازش مدل -٥ جدول
Table 5. Cross validation of the used models 

r (y,ŷ)3 MSE2 Model1 

0.29  5.82  TM  
0.58  4.46  PM  
0.59  5.74  TTM  
0.36  4.55  MPM  
0.36  4.53  MTTM  

1 TM: Threshold Model, PM: Penalty Model, MPM: Modified Penalty Model, TTM: Threshold-Threshold Model, MTTM: 
Modified Threshold-Threshold Model 
2 Mean Square Error  
3 Correlations between observed and predicted phenotypes 
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هاي مختلف مدلسنجش نتايج مربوط  :سازينتايج شبيه
ارائه  ٦ در جدولسازي شده هاي شبيهدر برآورد فراسنجه

 TMپذيري واقعي، مدل است. در برآورد وراثت شده
ها داشت. درصد كمترين توانايي را نسبت به ساير مدل

برتر واقعي و حيوانات  TMحيوانات برتر مشترك بين مدل 
 TMدهد مدل ها كمتر بود كه نشان مينسبت به ساير مدل

نتوانسته است حيوانات برتر واقعي را به خوبي شناسايي 
، شده سانسورهاي داراي ركورد مدل ،طور كليكند. به

بهتر از  TTMداشتند.  TMعملكرد بهتري نسبت به مدل 
پذيري مورد انتظار ها توانسته است وراثتساير مدل

سازي) را نظر گرفته شده براي شبيه پذيري در(وراثت
درصد و  ١٠برآورد كند. درصد حيوانات برتر مشترك بين 

هاي سازي شده با مدليك درصد برتر حيوانات شبيه
هاي در انتخاب دام TTMمختلف نشان داد كه توانايي مدل 

دهد اين ست كه نشان ميا هاتر واقعي بيشتر از ساير مدلبر

نتيجه،  مدل حيوانات برتر را بهتر شناسايي كرده است. در
TTM ها است.مدل بهتري نسبت به ساير مدل 

  گيري كلينتيجه

كه ركوردهاي سانسور  دادنتايج حاصل از اين مطالعه نشان 
تلقيح هاي ژنتيكي صفت تعداد شده بر برآورد فراسنجه

ها منجر به برآورد منجر به آبستني اثر دارند و حذف آن
ها نيز نشان داد سازي دادهشود. شبيهها مياريب فراسنجه

كه استفاده از ركوردهاي سانسور شده، برآوردهاي 
 دهد.هاي ژنتيكي ارائه ميتري را از فراسنجهواقعي

  تشكر و قدرداني

يار گذاشتن اطلاعات از گاوداري وحدت اصفهان براي در اخت
  شود.هاي موردنياز، تشكر و قدرداني ميو داده

 سازي شدههاي شبيهفراسنجههاي مختلف در برآورد سنجش مدل -٦ جدول
Table 6. Evaluation of different models in estimating simulated parameters 

Model1 

Parameter 
MTTM MPM TTM PM TM 

0.22(0.011) 0.22(0.011) 0.24(0.012) 0.23(0.013) 0.21(0.012) Heritability  
0.95** 0.96** 0.99** 0.94** 0.91** Correlation 
0.97** 0.95** 99.0** 0.99** 0.95** Active sire 

correlation  
72.2  51.04  93.1  90.3  41.3  Top 10%  

61.06  60.03  63.5  61.4  21.8  Top 1%  
0.74(0.0002)  0.73(0.0002)  0.77(0.0002)  0.76(0.0002)  0.73(0.0002)  Accuracy  

1 TM: Threshold Model, PM: Penalty Model, MPM: Modified Penalty Model, TTM: Threshold-Threshold Model, MTTM: 
Modified Threshold-Threshold Model 
**: P<0.01 
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