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 ایبينی ارزش اصلاحی در صفات آستانهپيش پذیری و صحتاثر خطای شجره بر وراثت
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 17/10/1401تاریخ پذیرش:            6/5/1401تاریخ دریافت: 
 144   تا  139صفحه:  

 

 مبسوطچکيده 

و نوع خطای دباشد. می ژنتیکی هایارزیابی در اعتماد قابل نتایج به دستیابی برای مهم اصل یک خویشاوندی، روابط ماتریس کامل تشکیل :و هدف مقدمه
، اثر عه حاضرهدف از مطال شود.سنتی می هایدر روش دام مدل قابلیت کاهش به ثبتی منجر اطلاعات شدن ناصحیح و گم شجره شامل ثبت اطلاعات

بینی ، صحت ارزیابی و پیشپذیریوراثتر سطوح مختلف نقص اطلاعات شجره شامل پدری، مادری و هر دو والدین )پدری و مادری به طور همزمان( بر مقدا
 ای بود.ستانهآارزش اصلاحی در صفات 

رصد از د 20ای صفت چندقلوزایی، ستانههای آایجاد شد. به منظور ایجاد فنوتیپ 2/0و  1/0، 05/0 پذیریوراثتصفتی محدود به جنس با  ها:مواد و روش
(، نقص شجره مادری 20و 15، 10، 5های مختلفی از نقص شجره پدری )صفر، نظر گرفته شد. نسبت مانده یک دردرصد باقی 80های بالا دو و فنوتیپ
های ، ارزشپذیریراثتوگرفته شد.  ای در نظر. یک مدل آستانهشد( و ترکیبی از هر دو )نقص شجره پدری و مادری به طور همزمان( ایجاد 10و  5)صفر، 

 .شدیز برآورد اصلاحی و صحت ارزیابی با روش آماری ب

کمترین مقدار  2/0و  1/0، 05/0 پذیریوراثتکاهش یافت. برای  پذیریوراثتبا معرفی سطوح مختلف نقص شجره به شجره کامل مقدار  ها:یافته
( و ℎ2=05/0) 375/0 صحت ارزیابی به ترتیببود. در شجره کامل، کمترین و بیشترین مقدار  16/0و  084/0، 018/0به دست آمده به ترتیب  پذیریوراثت
521/0 (2/0=ℎ2 بود. کمترین مقدار صحت ارزیابی برای )10درصد و مادری  10ی پدری نقص شجره) 309/0به ترتیب  2/0و  1/0، 05/0 پذیریوراثت 

( بود. همچنین معرفی نقص درصد 10درصد و مادری  5ی پدری )نقص شجره 459/0درصد( و  10درصد و مادری  20ی پدری )نقص شجره 353/0درصد(، 
   شجره در سطوح مختلف منجر به کاهش میانگین ارزش اصلاحی شد.

 برآورد  ،تواماادری به صورت م و پدریی  شجره نقص مجزا، صورت به مادری یا پدری یشجره نقص با مقایسه نتایج نشان داد، در گيری:نتيجه

 دهد.را بیشتر کاهش می ژنتیکی هایارزیابی
 

 ارزش اصلاحی، روش بیزی، صفت محدود به جنس های کليدی:واژه

 مقدمه
 یکینتژ یپارامترها اجزاء واریانس و ،پذیریوراثتبرآورد 

 تیهمحائز ا یو بهبود صفات کم یکیژنت شرفتیپ نییتع یبرا
 قیطر زا تواندیم و پیشرفت ژنتیکی بهبود نی(. ا3) باشدیم

 اساسبر ندهینسل آ نیبرتر به عنوان والد واناتیانتخاب ح
 دریصورت گصفات مورد نظر  یآنها برا یکیژنت یستگیشا
ی مترهاارزش اصلاحی و برآورد پارا بینیپیشبه منظور (. 6)

تفاده اس وفوربه  BLUPروش ژنتیکی در گیاهان و حیوانات از 
روابط  روش، شناخت نیا در اساسیفرض (. 13)شده است 

ر به طو توانایشجره حثبت  ،ادهس زبان به ایافراد  یشاوندیخو
 روابط ماتریس کامل تشکیل (.4)باشد می صحیح

 قابل نتایج به دستیابی برای مهم اصل یک خویشاوندی،
  تتح ایمزرعه حیوانات ژنتیکی هایارزیابی در اعتماد
 صلاحا هایبرنامه در موفقیت آن تبع به و متداول هایروش
 یتقابل کاهش به منجر شجره، ناقص ثبت. (23) است نژادی
 الدینو عنوان به حیوانات تصادفی غیر انتخاب برای دام مدل
 .شودمی بعد نسل برای

 هایجمعیت در شجره خطایدرصد  متعددی در مطالعات
 نمونه برای. گزارش شده است گوسفند و شیری گاو مختلف
 15 الی 5 بین دانمارک شیری گاوهای در شجره، خطای
 در و صدرد 5 حدود اسرائیل در درصد، 10 انگلستان در درصد،
 (.7،9،18،24) است شده درصدگزارش 23 تا 3 بین آلمان

 ترتیب به اینوردل و برولا نژاد گوسفندان نیز در شجره خطای
 ،(5) درصد 5/15 الی 7/8 مرینو نژاد در ،(8) درصد 5 و 5/2

 به. است شده گزارش( 19) درصد 20 ایتالیا شیری گوسفند در
 ناصحیح اطلاعات ثبت شامل شجره، نقص نوع دو کلی طور

 شجره ثبتی اطلاعات شدن گم و( والدین اشتباه شماره ثبت)
 به پاسخ و اصلاحی ارزش بینیپیش ،(والدین اطلاعات نبود)

 (.12) دهدمیقرار  تاثیر تحت را انتخاب
بیشتر مطالعات اثر خطای شجره را بر صفات کمی پیوسته 

سازی دو صفت با ( با شبیه1)عباسی . انددادهقرار  مورد بررسی
به بررسی اثر خطای شجره پدری  3/0و  15/0پذیری وراثت

درصد( با دو روش  100 الی ،20، 10)در سطوح مختلف شامل 
نشان داد، که  نامبردهتصادفی و متوالی پرداخت. نتیجه مطالعه 

 در روندهای ژنتیکیکاهش  تصادفی، حذف روش در
 بالاتر هایحذف در و بوده شدیدتر اولیه فحذ هایدرصد
تغییرات  متوالی حذف روش در که حالی در باشد،می کمتر

 این تمام در نیز سالانه بود. پیشرفت ژنتیکی تریکنواخت
 قابل طوره ب پدری شجره حذف درصد افزایش با هاحالت

کاهش نشان داد. در تحقیقی دیگر، اثر سطوح  ایملاحظه
ره بر پیشرفت ژنتیکی و صحت ارزیابی در مختلف خطای شج

، مورد بررسی قرار گرفت. صفات کیفیت لاشه گاوهای کره
نتایج این محققین نشان داد، صحت ارزیابی، پیشرفت ژنتیکی 

با افزایش میزان خطای شجره، کاهش  پذیریوراثتو مقدار 
 مانند حیوانات،تولیدی در  مهم صفات از بسیاری .(15) یابدمی
 در توزیع بیماری، برابر در مقاومت و زاییسخت قلوزایی، چند

که  دهندمی ارائه را ییهافنوتیپ( شده بندی طبقه یا) گسسته
 صفات این  .(25گویند )می ایآستانه صفات آنها به

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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کم  آنهاپایینی دارند و پیشرفت ژنتیکی برای  پذیریوراثت
زیابی قرار ای مورد اراست. اثر خطای شجره در صفات آستانه

نگرفته است. بنابراین با توجه به مباحث گفته شده، هدف از 
 ی حاضر تاثیر سطوح مختلف خطای شجره بر مطالعه
پذیری، برآورد ارزش اصلاحی و ارزیابی صحت وراثت
شده و حقیقی در صفات  بینیپیشارزش اصلاحی  بینیپیش

 سازی بود.شبیه ا کمکای بآستانه
 

 هامواد و روش
 یجاد جمعيت ا

ر افزاسازی یک جمعیت گوسفند از نرممنظور شبیهبه
QMSim ( صفتی محدود به جنس با 21استفاده شد .) 

، ابتدا ایجاد شد. در گام اول 2/0و  1/0، 05/0 پذیریوراثت
ن افراد سازی شد و ایحیوان ماده شبیه 3000حیوان نر و  200

 دهآمیزش دا به مدت بیست نسل به صورت تصادفی انتخاب و
یوان ح 30جمعیت نخست،  مشدند. در گام دوم، از نسل بیست

ساس حیوان ماده )به نسبت یک به پانزده( بر ا 450نر و 
اب نتخبیشترین مقدار ارزش اصلاحی به عنوان افراد پایه ا

 شدند و به مدت ده نسل به صورت تصادفی انتخاب و با
نر  اتای حیوانیکدیگر آمیزش داده شدند. نسبت جایگزینی بر

نین نرخ در نظر گرفته شد. همچ 2/0و  4/0به ترتیب  و ماده
ین مقدار ابود.  2/0دوقلوزایی برای حیوانات ماده در هر نسل 

 رفتهر گاز نرخ دوقلوزایی به تقلید از جمعیت گوسفند در نظ
 سانشد. همچنین نسبت جنسیت نر و ماده برای فرزندان یک

ی اههای آستانر ایجاد فنوتیپدر نظر گرفته شد. به منظو
 80 وهای بالا دو درصد از فنوتیپ 20قلوزایی،  صفت چند
 مرکزعه تمانده یک در نظر گرفته شد. در این مطالدرصد باقی

ر به شجره بود. بدین منظو ثبتی اطلاعات شدن اصلی بر گم
های مختلفی از نقص شجره پدری صورت تصادفی نسبت

( و 10و  5نقص شجره مادری )صفر، (، 20و 15، 10، 5)صفر، 
ترکیبی از هر دو )نقص شجره پدری و مادری به طور 

 همزمان( ایجاد شد. 
 مدل آماری

ش های اصلاحی از روارزش بینیپیشبه منظور برآرود 
ه و معادل Rافزار ( نرم11) MCMCglmmبسته آماری بیزی، 

 زیر استفاده شد: 
l = 1𝑛μ + Za + e                                                  (1)  

بردار متغیر پنهان برای صفت چندقلوزایی  lدر این مدل 
 aبردار یکه،  1𝑛میانگین کل،  μ، )یک آستانه و دو دسته(

ماتریس طرح که  Zبردار تصادفی اثرات ژنتیکی افزایشی، 
دهد اثرات ژنتیکی افزایشی حیوانات را به مشاهدات ارتباط می

باشد. همچنین ساختار نده میبردار اثرات تصادفی باقیما eو 
 ماتریس کو)واریانس( به شرح زیر بود:

[
a
e
]= [

Aσa
2 0

0 Iσe
2] 

، ماتریس I، ماتریس روابط خویشاوندی، Aدر این معادله 
σa، همانی

σeواریانس ژنتیکی افزایشی و  ،2
، واریانس 2

گیبس با برداری  ی نمونهیک زنجیره، در ادامه. باقیمانده بود
 به عنوان ی اول دوره 25000. تشکیل شد دور 250000

در نظر گرفته  100ز نی برداریی نمونهفاصلهو  ی سوختهدوره
 .شد

 

 نتایج و بحث
در شجره کامل و سطوح مختلف  پذیریوراثتبرآورد 

ار ( گزارش شده است. بیشترین مقد1نقص شجره در جدول )
و  1/0، 045/0یب برابر پذیری در شجره کامل به ترتوراثت

بود. با معرفی سطوح مختلف نقص شجره، مقدار  19/0
ی کامل کاهش یافت. در مقایسه با شجره پذیریوراثت

لف مخت پذیری با معرفی سطوحکاهش در برآورد مقادیر وراثت
نی مخوانتایج سایر مطالعات هنقص شجره در مطالعه حاضر با 

رای ب( 16) همکاران و رزم کبیر (. در مطالعه16،15) داشت
ر دری پذیشیر در دوره اول شیردهی مقدار وراثت صفت تولید

ی ی نامبرده با معرفبود. در مطالعه 29/0شجره کامل 
 نسبت به پذیریوراثتدرصدهای مختلف نقص شجره مقادیر 

وح پذیری برای سطشجره کامل کاهش یافت. مقادیر وراثت
ه بدرصد  24و  20، 16، 12، 8، 4مختلف نقص شجره شامل 

 . بود 26/0و  27/0، 27/0، 28/0، 28/0، 28/0ترتیب 
با افزایش  پذیریوراثتدر مطالعه حاضر، کاهش مقدار 

سطوح نقص شجره از الگوی خاصی تبعیت نکرد. برای 
)در  018/0 پذیریوراثتکمترین مقدار 05/0 پذیریوراثت

 10/0پذیری درصد(، برای وراثت 15ی پدری نقص شجره
ی پدری )در نقص شجره 084/0 پذیریوراثتکمترین مقدار 

 20/0 پذیریوراثتدرصد( و برای  10درصد و مادری  5
 10)در نقص پدری  168/0  پذیریوراثتمترین مقدار ک

با افزایش درصد  پذیریوراثتدرصد( بود. عدم تبعیت کاهش 
ام ی حاضر با نتایج مطالعات انجشجره در مطالعهمقادیر نقص 

نژاد قره گل مطابقت شده بر روی صفت کیفیت پوست در 
پذیری را در سطوح این محققین مقدار وراثت (.22دارد )

، 25مختلف نقص شجره پدری شامل صفر )شجره کامل(، 
و  16/0، 24/0، 23/0، 28/0درصد به ترتیب  100و  75، 50
در  انتخاب، برای پذیریوراثتبرآورد کردند. مقدار  42/0

 سبب انتخاب زیرا باشد،می مهم بسیار ژنی چند تصفا
اصلاحی را دارند به  ارزش بیشترین که حیواناتی شودمی

که  زمانی .شوند بعد انتخاب برای نسل والدین عنوان
 مقدار عمدتاً فنوتیپی مقادیر باشد، صفات کم پذیریوراثت
 در نتیجه دهند،می نشان را اصلاحی هایارزش از کمی

 بعد دشوار هترین حیوان به عنوان والد برای نسلانتخاب ب
 به انتخاب، دقت افزایش برای (. بنابراین17)باشد می

باشد می نیاز انتخاب شده حیوانات مورد در کامل اطلاعات
 ارزش ارتباط بالایی با چرا که فنوتیپ افراد )فنوتیپ و شجره(،

 .(15دارد ) اصلاحی
 
 
 
 
 

 و یوسف نادری میثم لطیفی
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Table 1.The values of heritability in the complete pedigree and the percentage of different levels of incomplete  
              pedigree 

 

شده و حقیقی  بینیپیشهمبستگی بین ارزش اصلاحی 
( 2در شجره کامل و با سطوح مختلف نقص شجره در جدول )

گزارش شده است. در شجره کامل، کمترین و بیشترین مقدار 
بینی شده و حقیقی به همبستگی بین ارزش اصلاحی پیش

زایش ( بود. با افℎ2=2/0) 521/0( و ℎ2=05/0) 375/0ترتیب 
 ارزش بین مقدار همبستگی 2/0به  05/0پذیری از وراثت

افزایش  حقیقی افزایش یافت. و شده بینیپیش اصلاحی
توسط سایر  پذیریوراثتصحت ارزیابی با افزایش مقادیر 

. در صفات با (2،10،14است )محققین نیز گزارش شده 
پذیری بالا به علت اینکه بخش زیادی از واریانس وراثت

باشد صحت ارزیابی تیپی تحت تاثیر واریانس ژنتیکی میفنو
پایین  پذیریوراثتیابد. برعکس، در صفات با افزایش می

همبستگی بین ارزش فنوتیپی و ژنتیکی پایین است و در 
 یابد. نتیجه مقدار صحت ارزیابی کاهش می

با معرفی نقص شجره  پذیریوراثتدر سطوح مختلف 
)پدری و مادری به صورت هم زمان(  پدری، مادری و یا هر دو

صحت ارزیابی روند کاهشی داشت. کمترین مقدار صحت 
 309/0به ترتیب  2/0و  1/0، 05/0پذیری ارزیابی برای وراثت

درصد(،  10درصد و مادری  10ی پدری )در نقص شجره
 10درصد و مادری  20ی پدری )در نقص شجره 353/0

درصد و مادری  20ری ی پد)در نقص شجره 459/0درصد( و 

درصد( بود. این نتایج بیانگر این است که نقص شجره  10
پدری و مادری به صورت هم زمان در مقایسه با نقص 

ی پدری یا مادری به صورت مجزا، صحت ارزیابی را شجره
های اصلاح نژادی، انتخاب دهد. در برنامهبیشتر کاهش می

بعد نیازمند صحت حیوانات برتر، به عنوان والد برای نسل 
باشد. در پرورش گوسفند به صورت سنتی یا ارزیابی بالا می

( عدم استفاده متمرکز از تلقیح 1نیمه صنعتی به علت: 
های متفاوت خانوارهای ( ترکیب کردن گله2مصنوعی، 

های کنترل نشده، روستایی در هنگام چرا و به تبع آن آمیزش
ی دقیق مادر بره و ( عدم شناسای4( گم شدن پلاک گوش و 3

هایی که زمان زایمان متولد شده به علت جدا نکردن میش بره
یکسانی دارند، ثبت یک شجره کامل و بدون نقص یک 

باشد. به منظور فائق شدن بر این چالش چالش اساسی می
ای برای تعیین توان از نشانگرهای مولکولی ریزماهوارهمی

تعیین ژنتیکی صحت  ژنتیکی صحت شجره نامه استفاده کرد.
پذیری شده که به تبع شجره نامه منجر به برآورد دقیق وراثت

شود و آن ارزش اصلاحی حیوانات با دقت بیشتری برآورد می
در نتیجه پیشرفت ژنتیکی بیشتری در صفات کمی مخصوصا 

 پایینی دارند، حاصل  پذیریوراثتای که صفات آستانه
 شود.می

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 امل و درصد مقادیر مختلف نقص خطای شجرهکدر شجره  ریپذیوراثتمقادیر  -1جدول 

 پذیریراثتو
Heritability 

وع و درصد نقص شجرهن  
The type and percentage of pedigree error 

0.2 0.1 0.05 Dam مادر   Sire پدر   
0.191  ± 0.025 0.10  ± 0.032 0.045  ± 0.009 0 0 

0.172  ± 0.021 0.093  ± 0.029 0.032  ± 0.009 0 5 

0.168  ± 0.024 0.091  ± 0.022 0.023  ± 0.005 0 10 

0.173  ± 0.025 0.10  ± 0.035 0.018  ± 0.006 0 15 

0.185  ± 0.032 0.091  ± 0.022 0.031  ± 0.014 0 20 

0.183  ± 0.028 0.10  ± 0.028 0.031  ± 0.008 5 0 

0.184  ± 0.030 0.102  ± 0.033 0.032  ± 0.009 10 0 
0.181  ± 0.023 0.096  ± 0.026 0.036  ± 0.010 5 5 
0.182  ± 0.032 0.105  ± 0.032 0.028  ± 0.009 5 10 
0.185  ± 0.026 0.099  ± 0.028 0.036  ± 0.012 5 15 
0.179  ± 0.028 0.105  ± 0.021 0.027  ± 0.007 5 20 

0.185  ± 0.032 0.084  ± 0.021 0.026  ± 0.008 10 5 
0.170  ± 0.020 0.095  ± 0.021 0.032  ± 0.013 10 10 
0.176  ± 0.017 0.103  ± 0.027 0.032  ± 0.010 10 15 
0.171  ± 0.027 0.098  ± 0.028 0.035  ± 0.015 10 20 

 و یوسف نادری میثم لطیفی
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 شده و حقیقی در شجره کامل و درصد مقادیر مختلف نقص خطای شجره بینیپیشهمبستگی بین ارزش اصلاحی  -2ل جدو
Table 2. Correlation between true and predicted breeding values in the complete pedigree and the percentage of  
               different levels of incomplete 

 
بینی شده در شجره کامل و میانگین ارزش اصلاحی پیش

( برای سطوح 3سطوح مختلف نقص شجره در جدول )
پذیری گزارش شده است. بیشترین مقدار مختلف وراثت

د. مقادیر میانگین ارزش اصلاحی در شجره کامل بدست آم
 1/0، 05/0پذیری بینی شده برای وراثتارزش اصلاحی پیش

بود. با معرفی سطوح  033/0و  022/0، 002/0ترتیب به 2/0و 
مختلف نقص شجره پدری، مادری و یا پدری و مادری به 
صورت هم زمان میانگین ارزش اصلاحی کاهش یافت. 

ه کاهش میانگین ارزش اصلاحی با افزایش سطوح نقص شجر
از روند کاهشی منظمی تبعیت نکرد. کاهش پیشرفت ژنتیکی 
تحت تاثیر خطای شجره در سایر مطالعات نیز گزارش شده 

نشان دادند که ( 20ساندرز و همکاران ). (1،12،20) است
شود و این نقص شجره منجر به کاهش پیشرفت ژنتیکی می

پذیری بالا مشهودتر است. در کاهش برای صفات با وراثت
درصد خطای شجره به دوصفت با  15قیقی دیگر با معرفی تح

و  9ترتیب مقدار پیشرفت ژنتیکی به 2/0و  5/0پذیری وراثت
تمرکز اصلی بر  تحقیق حاضر، (. در9درصد کاهش یافت ) 17
 (20ساندرز و همکاران ). شجره بود ثبتی اطلاعات شدن گم

 ودس کاهش والدین بر اشتباه شماره ثبتاثر  کردندکه گزارش
برابر بیشتر از گم شدن اطلاعات ثبتی  4/1اً ژنتیکی تقریب

 باشد.شجره  می

 
 ده در شجره کامل و درصد مقادیر مختلف نقص خطای شجرهشبینی میانگین ارزش اصلاحی پیش -3جدول 

Table 3. Mean of predicted breeding values in the complete pedigree and the percentage of different levels of  
                incomplete  pedigree 

 

 گيری کلینتيجه
 دهد، نقص شجره پدری وایج این مطالعه نشان مینت

ا بمادری به صورت هم زمان صحت ارزیابی را در مقایسه 
ش ی پدری یا مادری به صورت مجزا بیشتر کاهنقص شجره

 دهد. نقص شجره باعث ایجاد اریب در برآورد می
 
 

ارزش  بینیپیشپذیری، میانگین ارزش اصلاحی و وراثت
های نتیجه منجر به ناکارامدی برنامهشود و در اصلاحی می

شود. بنابراین استفاده از نشانگرهای مولکولی اصلاح نژادی می
ای برای تعیین ژنتیکی صحت شجره نامه پیشنهاد ریزماهواره

 شود.می

 

 پذیریراثتو
Heritability 

وع و درصد نقص شجرهن  
The type and percentage of pedigree error 

0.2 0.1 0.05 Dam  مادر  Sire  پدر  
0.521  ± 0.035 0.406  ± 0.036 0.375  ± 0.010 0 0 

0.507  ± 0.034 0.396  ± 0.036 0.358  ± 0.012 0 5 

0.495  ± 0.030 0.389  ± 0.031 0.354  ± 0.016 0 10 

0.482  ± 0.035 0.376  ± 0.032 0.330  ± 0.015 0 15 

0.472  ± 0.031 0.355  ± 0.036 0.313  ± 0.027 0 20 

0.510  ± 0.037 0.401  ± 0.037 0.371  ± 0.010 5 0 

0.506  ± 0.037 0.395  ± 0.036 0.360  ± 0.008 10 0 
0.497  ± 0.036 0.394  ± 0.032 0.353  ± 0.021 5 5 
0.502  ± 0.033 0.392  ± 0.040 0.353  ± 0.018 5 10 
0.489  ± 0.034 0.376  ± 0.036 0.343  ± 0.007 5 15 
0.484  ± 0.034 0.375  ± 0.030 0.326  ± 0.023 5 20 

0.479  ± 0.033 0.371  ± 0.031 0.331  ± 0.021 10 5 
0.478  ± 0.039 0.360  ± 0.034 0.309  ± 0.015 10 10 
0.466  ± 0.032 0.367  ± 0.022 0.314  ± 0.016 10 15 
0.459  ± 0.036 0.353  ± 0.033 0.321  ± 0.023 10 20 

 پذیریراثتو
Heritability 

وع و درصد نقص شجرهن  
The type and percentage of pedigree error 

 

0.2 0.1 0.05 Dam مادر   Sire پدر   
0.0333  ± 0.0033 0.0222  ± 0.0152 0.00272  ± 0.0067 0 0 

0.0178  ± 0.0108 0.0119  ± 0.0130 -0.00137  ± 0.0035 0 5 

0.0158  ± 0.0073 0.0090  ± 0.0112 -0.00147  ± 0.0054 0 10 

0.0251  ± 0.0131 -0.0009  ± 0.0145 0.00087  ± 0.0028 0 15 

0.0204  ± 0.0196 0.0121  ± 0.0163 0.00105  ± 0.0026 0 20 

0.0261  ± 0.0059 0.0142  ± 0.0104 -0.00444  ± 0.0055 5 0 

0.0139  ± 0.0126 0.0171  ± 0.0109 -0.00148  ± 0.0088 10 0 
0.0131  ± 0.0109 0.0143  ± 0.0076 0.00178  ± 0.0058 5 5 
0.0246  ± 0.0048 0.0124  ± 0.0092 0.0  ± 0.0052 5 10 
0.0243  ± 0.0099 0.0113  ± 0.0134 0.00010  ± 0.0027 5 15 
0.0234  ± 0.0085 0.0178  ± 0.0138 -0.00139  ± 0.0055 5 20 

0.0303  ± 0.0092 0.0098  ± 0.0086 0.00117  ± 0.0048 10 5 
0.0088  ± 0.0172 0.0184  ± 0.0132 0.00156  ± 0.0027 10 10 
0.0184  ± 0.0144 0.0137  ± 0.0191 0.00067  ± 0.0045 10 15 
0.0161  ± 0.0044 0.0056  ± 0.0148 -0.00027  ± 0.0069 10 20 

 و یوسف نادری میثم لطیفی
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Complete information of relationship matrix is an important 
principle to achieve reliable results in genetic evaluations. Two kinds of pedigree errors, 
including incorrect pedigree information and missing pedigree information, reduce the 
capability of the livestock model in traditional methods. The purpose of this study was to 
investigate the different levels of missing pedigree information such as sire, dam and both 
parents (sire and dam together) on heritability, accuracy of prediction and estimation of 
breeding value in threshold traits. 
Material and methods: Sex-limited traits with heritability of 0.05, 0.1, and 0.2, were 
simulated. In order to create threshold phenotypes of litter size, 20% of the top-phenotypes were 
considered as two and the rest were considered as one. Different ratios of missing sire 
information (zero, 5, 10, 15 and 20), missing dam information (zeros, 5 and 10) and a 
combination of both missing information (sire and dam together) were created. A threshold 
model was considered. Heritability, breeding values and accuracy of prediction were calculated 
by Bayesian statistical method. 
Results: With the introduction of different levels of missing pedigree information to the 
complete pedigree, the amount of heritability decreased. The lowest values of heritability were 
0.018, 0.084 and 0.16 for heritability of 0.05, 0.1 and 0.2, respectively. In the complete 
pedigree, the lowest and highest accuracy of prediction were 0.375 (ℎ2=0.05) and 0.521 
(ℎ2=0.2), respectively. The lowest values of accuracy of prediction for heritability of 0.05, 0.1, 
and 0.2 were 0.309 (30% in paternal pedigree defects and 10% in maternal pedigree defects), 
0.353 (paternal pedigree defects 20% and maternal pedigree defects 10%), and 0.459 (5% defect 
in paternal pedigree and 10% defect in maternal pedigree), respectively. Furthermore, missing 
pedigree information led to a decrease in the average breeding value. 
Conclusion: The results showed that, compared to the paternal or maternal missing pedigree 
information separately, paternal and maternal missing pedigree information together, further 
reduces the estimation of genetic evaluations.  
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