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 چکیده

هدف از این تحقیق بررسی عوامل محیطی گله سال، فصل زایش، درصد ژن هلشتاین و سن اولین زایش و اثر تصادفی 

وردهای بود. در این تحقیق از رکزایی با استفاده از مدل رگرسیون چندکی مختلط گوساله حیوان بر صفت فاصله

زایش داشتند استفاده گردید.  1443-1411های گله، که طی سال 453رأس گاو شیری هلشتاین، متعلق به  03546

انجام شد. نتایج نشان داد متغییر همراه سن اولین زایش  lqmmو بسته آماری   Rافزار ها با استفاده از نرمتجزیه داده

ی ازایی رفتار یکسانی نداشت. همچنین همبستگی رتبههای مختلف فاصله گوسالهدر چارکو درصد ژن هلشتاین 

حی بندی ارزش اصلاهای مختلف با مدل دام در این صفات نشان داد، ضمن اینکه رتبهبالای ارزش اصلاحی در چارک

شند. روند باقابل برآورد می های مختلفهای مختلف با مدل دام تقریباً یکسان بود، اثرات ثابت در چارکدر چارک

 دار نبود. زایی در مدل دام معنیدار بود. روند ژنتیکی فاصله گوسالهها معنیزایی در همه چارکژنتیکی فاصله گوساله

 : مختلط چندکی، صفات تولیدمثلی، آنالیز ژنتیکی، هلشتاینلغات کلیدی

 مقدمه

نااریب  بینیرا بهترین پیش ( برای ارزیابی ژنتیکی یک روش محاسباتی ارائه نمود و آن1131) هندرسون

نامید که در این روش اثرات ثابت و تصادفی )ارزش اصلاحی حیوانات( همراه با یکدیگر و به صورت همزمان  1خطی

وزیع شرطی صفت، ها تکنندهبینیکه پیشهای مختلط فرض بر این است در مدل شوند.بینی میترتیب برآورد و پیشبه

هد این فرض دعنوان مثال میانگین( تأثیر دارند. شواهد تجربی وجود دارد که نشان میفقط از طریق پارامتر موقعیت )به

در برخی کاربردهای واقعی مناسب نیست به عنوان مثال افرادی که در برخی متغییرهای وابسته مثل فشار خون، اندازه 

                                                      
1Best Linear Unbiased Prediction   



 

های مختلف دارند ممکن است بیشتر یا کمتر و یا به صورت معکوس تحت تأثیر اثرات و شاخص توده بدن، رده تومور

 .(4)ثابت )مثل سن، جنس و وضعیت اجتماعی اقتصادی( قرار گیرند 

را با تعدادی وابسته  متغییرگر کمک میکند تا رابطه میانگین توزیع تصادفی مدل رگرسیون معمولی به تحلیل

متغییر مستقل بررسی کند. از آنجایی که میانگین یکی از معیارهای تمرکز میانگین است اگاهی از آن به تنهایی 

تواند اطلاعات کاملی از شکل توزیع به همراه داشته باشد. با توجه به این واقعیت، رگرسیون معمولی نیز ممکن نمی

بدست  ادفی تحت مطالعه را در سطوح مختلف متغیر تشریحیکافی در باره شکل توزیع متغیر تص است نتواند اطلاعات

دهد. شیوه برآورد پارامترهای مدل رگرسیون معمولی بر حداقل کردن مربع باقی مانده های )انحرافات( مدل مبتنی بر 

است. در رگرسیون چندکی برخلاف رگرسیون معمولی از حداقل کردن مجموع قدرمطلق  2روش حداقل مربعات

که باشد. در حالیمی 4شود و مبتنی بر روش حداقل قدر مطلق انحرافاتبرآورد پارامترهای مدل استفاده میموزن برای 

که خطاها نرمال نباشند غیرمؤثر است اما برآوردگر برآوردگر رگرسیون کلاسیک حداقل مربعات خطی در صورتی

هدف از این تحقیق استفاده از  .(5) است 3های پرت استواررگرسیون چندکی نسبت به نرمال نبودن خطاها و داده

 .بود زاییرگرسیون چندکی مختلط در بررسی صفت فاصله گوساله

 

 مواد و روش 

رأس گاو  03546زایی با رگرسیون چندکی مختلط، از رکوردهای به منظور بررسی صفت فاصله گوساله

نژاد و بهبود دام کشور جمع آوری شده زایش داشته و توسط مرکز اصلاح  1411تا 1443های شیری که طی سال

صورت گرفت.تجزیه عوامل محیطی  0/2بودند استفاده گردید. ویرایش داده ها توسط نرم افزار فاکس پرو نسخه 

از رویه خطی  با استفادهزایی )گله، سال و فصل زایش، سن اولین زایش و درصد ژن هلشتاین بر صفت  فاصله گوساله

 انجام شد. Rافزار نرمهای مختلف و برای چارک 2/1نسخه  SASافزار آماری نرم( GLMعمومی )

براساس مدل  5های اصلاحی به روش حداکثر درستنمائی محدود شدهبرای برآورد اجزای واریانس و ارزش

 متغیره تک ژنتیکی تحلیل و تجزیه برای زیر آماری مدل از(.  0)استفاده گردید  DMUافزار دام تک صفتی از نرم

 : شد استفاده

                                                      
2 Least Square 

4 Least Absolute Deviations (LAD) 

3 Robustness 

5 Restricted Maximum Likelihood (REML) 



 

yijkl = μ + herdi + seaj + yeark + b1(HF − HF) + b2(AGE − AGE) + al + eijkl    4معادله            :  

امین سال ، اثر تصادفی   kامین فصل،   jامین گله،  iمیانگین کل، اثرات ثابت  µ: رکورد حیوان، lijky در این مدل؛

HF: اثر درصد ژن هلشتاین،HFضریب رگرسیون خطی درصد ژن هلشتاین،  l  ،1b فصل زایش -سال زایش -گله

: اثر تصادفی ijkle و: میانگین سن اولین زایش  AGEاثر سن اولین زایش، :AGE: میانگین درصد ژن هلشتاین،

  .باشدمی باقیمانده تصادفی اثر: ijkleو  ام j حیوان تصادفی اثر: laباقیمانده، 

 استفاده شد Rافزار نرم lqmmهای اصلاحی در مدل مختلط رگرسیون چندکی از بسته برای محاسبه ازرش

-های اصلاحی چارکو ارزش BLUPداری بین ای اسپیرمن و معنیهمبستگی رتبه 22نسخه  SPSSافزار و با نرم (1)

گین ارزش ترتیب از تابعیت میانهای ماده بهژنتیکی و فنوتیپی دامهای مختلف برای صفات فوق محاسبه شد. روند 

 . محاسبه گردید 2/1نسخه  SASافزار آماری اصلاحی و میانگین فنوتیپی صفات بر سال زایش، توسط نرم

 نتایج و بحث

در تجزیه عوامل محیطی با روش خطی عمومی اثر گله، سال و فصل زایش، سن اولین زایش و درصد ژن 

های مختلف نشان (. تجزیه عوامل محیطی برای چارکP <65/6دار بود )زایی معنیگوسالهتاین بر صفت فاصلههلش

د جز درصدار بود بهها معنیداد اثرات گله، سال و فصل زایش، درصد ژن هلشتاین و سن اولین زایش در همه چارک

زایی در هر مقدار درصد توزیع مقادیر فاصله گوساله 45زایی یا در ژن هلشتاین که در چارک سوم  فاصله گوساله

ی زایاثر درصد ژن هلشتاین و سن اولین زایش را بر فاصله گوساله 1دار نبود. جدول شماره درصد ژن هلشتاین، معنی

 دهد. نشان می
 

 دام های مختلف و مدلچارکدر زایی صفت فاصله گوسالهاثر متغییر همراه بر : 1جدول 
Table 1. The effect of Covariates on calving interval trait in different quartiles and animal model 

 مدل دام چارک سوم  چارک دوم  چارک اول چارک

 Covariate Q1 Q2 Q3 AM-متغییر همراه

 ژن هلشتاین

 HF (%) 

0.04 0.006 0.33 0.06 

 سن اولین زایش

AFC (Mo)  

0.33 0.03 0.42 0.35 

Holstein gene Percentage (HF), Age at first calving (AFC) 
 



 

ه با افزایش کطوریزایی در چارک سوم نشان داد بهدرصد ژن هلشتاین بیشترین تأثیر را بر فاصله گوساله

زایی فاصله گوسالهماه  44/6زایی( امین درصد توزیع مقادیر فاصله گوساله 45یک درصد ژن هلشتاین در چارک سوم)

عبارت دیگر ماه( بسیار بیشتر بود. به  660/6ماه( و چارک دوم ) 63/6یافت که در مقایسه با چارک اول )آنها افزایش 

-اثر سن اولین زایش بر فاصله گوساله (. 4)زایی در مقادیر بالای درصد ژن هلشتاین بیشتر بود واریانس فاصله گوساله

یکی رود در ارزیابی ژنتهای اول و سوم بسیار کمتر بود. بنابراین انتظار میقایسه با چارکزایی در چارک دوم در م

اره زائی دقت بیشتری داشته باشد. جدول شمحیوانات در مدل دام چارکی نسبت به مدل دام رایج برای فاصله گوساله

. دهدای مختلف را نشان میهزایی در چارکهمبستگی ارزش اصلاحی بین مدل دام با صفت فاصله گوساله 2

ی های مختلف بالا بود. همبستگی بالاای پیرسون ارزش اصلاحی بین مدل دام با صفات در چارکهمبستگی رتبه

لحاظ ارش اصلاحی در دو بندی حیوانات بهدهد که رتبههای مختلف با مدل دام، نشان میارزش اصلاحی در چندک

وت زیادی ندارند ضمن اینکه مدل رگرسیون چارکی توانائی برآورد اثرات روش مدل دام و مدل مختلط چندکی تفا

 بالاتر بود.  %11های مختلف با یکدیگر از های مختلف دارد. همبستگی پیرسون بین چارکثابت را نیز در چارک

 

 با مدل دام های مختلف در چارک: همبستگی ارزش اصلاحی  2جدول

Table 3. Breeding values correlation between different quartiles (Q1-Q3) with animal model 

 چارک سوم چارک دوم چارک اول صفت
Trait Q1 Q2 Q3 

 زاییفاصله گوساله

Calving Interval (day) 

0.90 0.91 0.91 

 

نشان داده شده است. نتایج نشان داد براساس مدل چارکی روند  4زایی در جدول روند ژنتیکی صفت فاصله گوساله

دار نبود زایی در مدل دام معنیدار بود. روند ژنتیکی فاصله گوسالهها معنیزایی در همه چارکژنتیکی فاصله گوساله

(65/6P>له له گوسففففا فاصففف فت  ند فنوتیپی صففف به(. رو یب ) زایی    و 63/6(±661/6کیلوگرم، ) 110(±15ترت

 بود. 63/6زایی، گوسالهپذیری صفت فاصلهروز بود. وراثت  -4(±3/6درصد و ) -62/6(665/6±)

 های مختلف و مدل دامی: روند ژنتیکی در چارک4جدول 

Table 4. Genetic trend in different quartiles (Q1-Q3) and animal model (AM) 

 مدل دامی چارک سوم چارک دوم چارک اول صفت



 

Trait Q1 Q2 Q3 AM 

 زاییفاصله گوساله
Calving Interval (day) 

(0.009)** 0.04- (0.01)* 0.04- (0.01)** 0.2- (0.05)ns0.09  

 

 :گیری و پیشنهاداتنتیجه

فاصله  های مختلف برای صفتبا توجه به اینکه متغییر همراه سن اولین زایش و درصد ژن هلشتاین در چندک

ود، ریکسانی نداشت، چنانچه ارزیابی ژنتیکی حیوانات در مدل دام چندکی صورت گیرد انتظار میزایی رفتار گوساله

 زایی نسبت به مدل دام رایج، از دقت بیشتری برخوردار باشد. برای صفاتی از قبیل فاصله گوساله
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Abstract 

The objective of this study was to estimate the effects of environmental factors such as 

herd, year and season of calving, Holstein gene percentage, age at first calving as fixed 

effects, and random animal effects on calving interval (CI) trait using quantile regression 

(QR) mixed model. An animal model was used to compare and discuss the results. Data 

comprised of 64,530 primiparous cows from 754 herds calved between 1996 and 2010. 

Mixed QR model was carried out using LQMM package of R software. The results showed 

that the effects of age at first calving and Holstein gene percentage across different 

quantiles were not similar. The spearman correlation between predicted breeding values 

from QR analyses at different quantiles with ones from animal model were high (0.91). It 

shows the ranking of animals based on EBV from different models is almost identical, 

while, the fixed effects differ across quantiles. The genetic trends estimated with QR at 

different quantiles were different. 

 

Key words: Quantile regression mixed model, reproduction traits, genetic analysis, 

Holstein   

 


