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Introduction: Precise genetic parameters form the scientific cornerstone of effective breeding 

programs. In horses, morphological (conformation) traits directly impact performance, health, 

breed classification, and economic value. However, considerable inconsistency and 

heterogeneity exist in reported estimates of heritability (h²) and genetic correlations (rg) for 

these traits across individual studies. These discrepancies hinder the development of reliable 

and generalizable breeding strategies. Meta-analysis offers a robust statistical framework to 

integrate findings from multiple studies, providing more precise and generalizable pooled 

estimates while quantifying heterogeneity. Therefore, this study aimed to conduct a 

comprehensive meta-analysis to synthesize existing research and deliver consolidated, reliable 

estimates of genetic parameters for key morphological traits in horses. 

Materials and Methods: A systematic literature search was conducted in the PubMed database 

using combined keywords related to horses (horse, equine), morphological traits (conformation, 

morphology, withers height, body length, etc.), and genetic parameters (heritability, genetic 

correlation). After initial screening, stringent inclusion criteria were applied: 1) the study had 

to report numerical estimates of h² or rg; and 2) each trait had to be investigated in at least three 

independent studies to allow for meaningful meta-analysis. From an initial pool of 34 relevant 

studies, data were ultimately extracted from 25 eligible publications. This included estimates 

for 14 morphological traits and 3 key pairs of genetic correlations. The meta-analysis was 

performed using the Random-Effects Model (REM) in R software (version 4.4.3) with the 

metafor package. The REM was chosen over the fixed-effects model as it explicitly accounts 

for between-study variance (τ²), making it more suitable for the anticipated methodological and 

population heterogeneity across studies (e.g., different breeds, measurement protocols, and 

genetic models). Studies were weighted using the inverse-variance method. Heterogeneity 

among study estimates was statistically assessed using Cochran’s Q test and quantified with the 

I² statistic. Publication bias and funnel plot asymmetry were examined using Egger's linear 

regression test and the non-parametric Trim-and-Fill method. Where significant heterogeneity 

was detected (p<0.05 for Q), moderator (meta-regression) analysis was employed to identify 

potential sources, such as the time period of the study. 

Results and Discussion: The meta-analysis yielded robust pooled estimates. Heritability for 

the 14 morphological traits ranged from low to high (0.08 to 0.75). Key structural traits 

exhibited moderate to high heritability, such as withers height (h² = 0.55, 95% CI: 0.39–0.72) 

and croup height (h² = 0.75, 95% CI: 0.61–0.89). In contrast, subjectively scored gait traits like 

walk showed low heritability (h² = 0.08). Genetic correlations among major biometric traits 
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were consistently positive and strong. For instance, the correlation between withers height and 

chest circumference was rg = 0.67 (95% CI: 0.53–0.84), and between cannon bone 

circumference and chest circumference was rg = 0.72 (95% CI: 0.50–0.93). Statistically 

significant heterogeneity among studies was detected only for the trait withers height (Q-test 

p<0.05, I² = 48.5%). This heterogeneity was successfully resolved through moderator analysis, 

identifying the study period as a significant source. After adjusting for this temporal effect, the 

heterogeneity became non-significant (I² = 18.8%). For all other traits and for the genetic 

correlations, heterogeneity was negligible (I² ≈ 0%), indicating high consistency among the 

included studies. No significant publication bias was confirmed for the majority of traits based 

on Egger’s test and Trim-and-Fill analysis. The moderate-to-high heritability estimates confirm 

a substantial additive genetic component for most conformational traits, indicating significant 

potential for genetic improvement through selection. This aligns with breed-specific studies 

showing tangible morphological change over decades of selective breeding (e.g., in the 

Murgese breed). The strong positive genetic correlations suggest shared genetic architectures 

and coordinated development, enabling efficient multi-trait selection. These correlations justify 

the use of advanced genetic evaluation models, such as multi-trait models or reduced-rank 

factor analytic models, which can enhance accuracy and computational efficiency. However, 

the findings necessitate a nuanced and balanced approach to breeding. The low heritability of 

some subjectively scored traits underscores the critical need for standardized, objective 

phenotyping protocols to minimize environmental noise and evaluator bias. Furthermore, the 

significant heterogeneity observed for withers height—explained by the study period—

highlights the potential influence of evolving management practices, genetic trends, or 

measurement techniques over time, reinforcing the value of meta-analysis in contextualizing 

historical data. Most importantly, while the genetic parameters indicate potential for progress, 

they must be applied with caution. Evidence from studies on certain breeds (e.g., Rhenish 

German Coldbloods) reveals that strong positive genetic correlations can exist between 

desirable morphological traits (e.g., large bone circumference) and debilitating diseases like 

Chronic Progressive Lymphedema (CPL). This serves as a critical warning that intense single-

trait selection for morphology, without considering correlated health responses, can have severe 

unintended consequences. Therefore, the successful exploitation of the genetic potential 

identified in this meta-analysis mandates the definition of balanced, multi-dimensional breeding 

objectives. These objectives must explicitly integrate traits for performance, durability, health, 

and welfare alongside conformation, and must be supported by rigorous management of 

inbreeding to preserve genetic diversity. 

Conclusion: This meta-analysis provides consolidated, reliable estimates of genetic parameters 

for equine morphological traits, confirming their moderate-to-high heritability and strong 

positive inter-correlations. These results offer a robust scientific reference for designing and 

optimizing breeding programs across diverse horse breeds. To translate this genetic potential 

into sustainable improvement, breeding strategies must employ advanced genetic evaluations, 

precise phenotyping, and—above all—holistic breeding goals that ensure the long-term health, 

functionality, and genetic vitality of equine populations. 
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 چکیده

ملکرد و ثیر صفات فرم بدن بر عاثر اصلاح نژاد هستند. با توجه به توهای مپارامترهای ژنتیکی دقیق، پایه علمی برنامه

پذیری و همبستگی ژنتیکی این صفات در مطالعات مختلف گزارش شده سلامت اسب، برآوردهای متناقضی از وراثت

سازی و ارائه برآوردهای قابل اعتماد از این پارامترها است. هدف از این مطالعه، انجام یک فراتحلیل جامع برای یکسان

صفت  14های مربوط به ، دادهورودو اعمال معیارهای  PubMed ستماتیک در پایگاهبود. پس از جستجوی سی

مطالعه واجد شرایط استخراج شد. متاآنالیز با استفاده از مدل اثرات تصادفی  25جفت همبستگی ژنتیکی از  3مورفولوژیک و 

برای  75/0قدم( تا بالا ) نمره برای صفت 08/0پذیری از پایین )انجام گرفت. نتایج نشان داد دامنه وراثت R افزاردر نرم

های ژنتیکی برآورد شد. همبستگی( 55/0پذیری صفات مهمی مانند ارتفاع جدوگاه متوسط )ارتفاع کپل( متغیر است. وراثت

برای صفت بودند. ناهمگونی معنادار تنها ( 72/0تا  67/0بین صفات کلیدی )مانند ارتفاع جدوگاه و دور سینه( مثبت و بالا )

با استفاده از آزمون  سوگیری یهاگر زمانی برطرف گردید. بررسیارتفاع جدوگاه مشاهده شد که با استفاده از تعدیل

Egger دار عنیمصفات  سایربرای تنها برای صفت ارتفاع جدوگاه نشان داد و انتشار معناداری را  ،بینیو پیرایش و پیش

اع جدوگاه، ارتفاع مانند ارتف پتانسیل ژنتیکی قابل توجه برای بهبود اکثر صفات فرم بدن ها حاکی از. در مجموع، یافتهنبود

و  ممانند قد یذهن یازیصفات امت نیهمچناز طریق انتخاب هستند.  ،و دور استخوان کانن ، طول بدننهیکپل، دور س

برآوردهای همبستگی  .سازدیرا آشکار م یپیفنوت یابیارز یبه استانداردساز ازیبودند که ن یآمار یفاقد معنادار طول سر

رای توانند بشده میکند. این برآوردهای تجمیعهای انتخاب چندصفته کارآمد را فراهم میقوی نیز امکان طراحی برنامه

 .های اصلاح نژاد در نژادهای مختلف اسب مورد استفاده قرار گیرندسازی برنامهطراحی و بهینه

 نژادبدن )مورفولوژیک(، اصلاحپذیری، همبستگی ژنتیکی، صفات فرمتحلیل)متاآنالیز(، وراثتکلمات کلیدی: اسب، فرا
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یابی برای دست توانایی های ورزشی، کاری و تفریحی این گونه است.برداری اقتصادی از ، بهرهاسبهدف اصلی پرورش 

صفات  .محسوب می شودروشی پایدار و سودمند صفات مرتبط با عملکرد، های ژنتیکی بهبود پتانسیل به این هدف

 یبا عملکرد ورزش رایاسب هستند، ز یاز نژادها یاریانتخاب در بس یهامؤلفه نیتربدن، از جمله مهمفرم ای یشناختختیر

و  Komosa) دارند میارتباط مستق یاقتصاد طول عمرها و مفاصل( و و قدم(، سلامت )مانند سلامت اندام ورتمهی)مانند 

Purzyc ،2009 ؛Coudkova  ،نیا یکیژنت یپارامترها یشده براگزارش یحال، برآوردها نیبا ا(. 2021و همکاران 

 نی. ادهدینشان م یقابل توجه ی( در مطالعات مختلف، تناقضات و ناهمگونیکیژنت یو همبستگ یریپذصفات )وراثت

. باشد یطیمح اتو اثر تیساختار جمع ،یریگاندازه یهاروش ،یآمار یهااز تفاوت در نژادها، مدل یناش تواندیتناقضات م

قابل اعتماد و  یهانیتخم تواندی( مزی)متاآنال لیفراتحل قیپراکنده از طر یبرآوردها نیا یسازکپارچهی ن،یبنابرا

 .رندیاصلاح نژاد کارآمد قرار گ یهابرنامه یعلم یارائه دهد که مبنا یریپذمیتعم

بدن در نژادهای پذیری و همبستگی ژنتیکی صفات مختلف فرمانجام شده برای برآورد پارامترهای ژنتیکی، وراثتتحقیقات 

(، منجر به برآورد مقادیر مختلف پارامترهای ژنتیکی شده است. این 2018و همکاران،  Bussimanمختلف اسب )

اثرات تصادفی متاآنالیز به برآورد قابل اعتمادتری  استفاده از مدلتوان با تغییرپذیری برآوردهای پارامترهای ژنتیکی را می

ا هدف بنابراین، این مطالعه ببه طوری که قابل تعمیم به جمعیت بزرگتر باشد.  ،نسبت به تحقیق موردی بدست آورد

 بدن اسبفات فرمص)وراثت پذیری و همبستگی ژنتیکی(  پارامترهای ژنتیکی زمینهمطالعات معتبر در  و تلفیق بندیجمع

گی پذیری و همبستوراثت هایبرآورد فراتحلیلبرای این منظور  پذیر طراحی شد.قابل اعتماد و تعمیم هایو ارائه برآورد

 .پذیرفتانجام در مجلات معتبر  منتشر شدهمقالات با استفاده از ژنتیکی بر اساس مدل اثرات تصادفی 

 مواد و روشها

 معیارهای انتخاب مطالعاتجستجو، غربالگری و 

، صفات فرم(equine یا horse) های ترکیبی مرتبط با اسببا استفاده از کلیدواژه PubMed جستجوی اولیه در پایگاه

 heritability) و غیره( و پارامترهای ژنتیکی conformation ،morphology ،withers height ،body length) بدن

 .به عنوان مرتبط شناسایی گردید مطالعه 34 انجام شد. در مجموع( genetic correlationو 

برآورد عددی  بایستمطالعه می( 1برای ورود به فراتحلیل نهایی اعمال شد:  ورودها، معیارهای پس از استخراج داده

بررسی  مستقلحداقل سه مطالعه  بایست درهر صفت می( 2را گزارش کرده باشد؛  پذیری یا همبستگی ژنتیکیوراثت

 نیافراهم شود. و انجام مدل اثرات تصادفی ( I²و  τ²مانند پارامترهای ناهمگونی )شده باشد تا امکان برآورد معنادار 

 Borenstein et) لیفراتحل ی( و راهنماهاHiggins & Green, 2011) نیاستاندارد کاکر یهاهیآستانه بر اساس توص

al., 2009; Valentine et al., 2010یمطالعاتنیب انسیوار داریبرآورد پا یکه حداقل سه مطالعه را برا دی( انتخاب گرد 

شد. در نهایت،  جفت صفت همبسته 3 و صفت مورفولوژیک 14 اعمال این معیارها منجر به انتخاب .دانندیم یضرور

 25که این معیارها را دارا بودند، استخراج و در فراتحلیل استفاده گردید )لیست کامل این  مطالعه 25 های مورد نیاز ازداده

 کیصفات مورفولوژ یریگاز اسب به همراه نقاط اندازه یکیشمات ری، تصو1در شکل  .ارائه شده است( 1مطالعه در پیوست 



 

 

( به Trot) ورتمهی( و Walkاست که صفات قدم ) حیلازم به توض نیارائه شده است. همچن قیتحق نیمورد استفاده در ا

اند و نه شده یابیخبره ارز ابانیز( توسط ارlinear scoring) یخط یده( با روش نمرهgait traits) یعنوان صفات حرکت

 .میمستق یخط یریگاندازه

 آماریروش 

 (4.4.3)نسخه  Rافزار نرمدر محیط metafor (Viechtbauer ،2010 ) افزاریفراتحلیل با استفاده از بسته نرم انجام

ن وگیری، مدل ژنتیکی و شرایط محیطی با یکدیگر ناهمگاز آنجا که مطالعات وارد شده از نظر نژاد، روش اندازهانجام شد. 

ای هنمونکند که مطالعات مورد بررسی، برای متاآنالیز انتخاب شد. این مدل فرض می( REM) مدل اثرات تصادفی بودند،

کند. این را به صراحت در برآوردها لحاظ می( τ²) از یک جامعه بزرگتر از مطالعات احتمالی هستند و واریانس بین مطالعات

میم نتایج دهد و برای تعتر ارائه میتر با فواصل اطمینان وسیعکارانهرویکرد نسبت به مدل اثرات ثابت، برآوردهای محافظه

از مدل اثرات  دهی مطالعات بر اساس تعداد رکوردهای هر مطالعه انجام پذیرفت.وزن .تر استسبتر مناوسیع مواردبه 

با  ( دارای توزیع نرمالiθبر این اساس فرض می شود که بروندادهای حقیقی )استفاده شد.  REML تصادفی با برآوردگر

 :بودخواهند  2τو واریانس  μمیانگین 

)2μ,τN(∼iθ 

شود. مدل تصادفی مورد استفاده به صورت زیر مقدار ناهمگونی یا واریانس بین مطالعه ای شناخته می عنوان 2τبنابراین، 

 بود.

i+εiu=μ+iy 

 μبه طوری که دهند. ارائه می 2τو  μهستند و مدل برازش یافته برآوردهایی از  i,v0N(∼iε(و  N∼ui)2τ,0(که در آن 

 شودبه صورت زیر محاسبه می

𝜇̂ =
∑ 𝑤𝑖𝑦𝑖

𝑘
𝑖=1

∑ 𝑤𝑖
𝑘
𝑖=1

 

 

𝑤𝑖 که در آن =
1

(τ̂2+𝑤𝑖)
 با استفاده از برآوردگر استاندارد معکوس واریانس τ̂2در اینجا  می باشد. 2τبرآوردی از  τ̂2 و 

(inverse-variance) .بدست آمده است 

𝑤𝑖 بنابراین وزن تصحیح شده
∗ =

1

𝑣𝑖+τ2
𝜃ه بود و برآورد اثر با معادل  =

∑ 𝑤𝑖
∗𝑦𝑖

𝑘
𝑖=1

∑ 𝑤𝑖
∗𝑘

𝑖=1

انجام شد. خطای استاندارد برآورد اثر  

𝑆𝐸(𝜃) بدست آمده = √
1

∑ 𝑤𝑖
∗𝑘

𝑖=1

𝑍با استفاده از معادله  Zبود که برای محاسبه فاصله اطمینان آماره   =
𝜃̂

𝑆𝐸(𝜃̂)
بدست  

𝑝 آمد که سطح اطمینان آن برابر با = 2 × [1 − 𝜙(|𝑍|)]  بالا دست و  %95است و در نهایت نقاط فاصله اطمینان

𝜃 پایین دست به صورت + 1.96 × 𝑆𝐸(𝜃)  و𝜃 − 1.96 × 𝑆𝐸(𝜃) های فوق بدست آمد. در فرمولk تعداد ،



 

 

𝑤𝑖ام، i، وزن اولیه مطالعه 𝑤𝑖امین مطالعه، i، واریانس خطای 𝑣𝑖امین مطالعه، i، اندازه اثر 𝑦𝑖مطالعات، 
، وزن نهایی ∗

 باشد.، تابع توزیع نرمال استاندارد می𝜙و  برآورد اندازه اثر ،𝜃ام، iمطالعه 

شود استفاده گر مناسبی که باعث از بین رفتن ناهمگونی میدر مواردی که ناهمگونی در مشاهدات روئیت گردید، از تعدیل

  گر به صورت زیر بود.گردید. مدل مورد استفاده برای بکارگیری تعدیل

i+εi+ujixjβ=μ+iy 

ضریب رگرسیونی ، jβام و iام برای مطالعه jکننده تعدیل ، مقدار متغیرjixهستند،  i,v0N(∼iε(و  N∼ui)2τ,0(همانند قبل 

 باشد.کننده میتعدیل

های ناهمگونی و آماره ٪95پذیری و همبستگی( با فاصله اطمینان بر این اساس، برآورد کلی پارامتر ژنتیکی )وراثت

 .محاسبه شد

های اطمینان آن از نمودار جنگل استفاده فاصلهبرای ترسیم مقادیر بدست آمده از هر مطالعه و مقدار کلی برآورد شده و 

 گردید. 

 ناهمگونی

داری برای بررسی معنی Q-cochranارزیابی شد. آزمون  tau²و  Q ،I² ،H²های ناهمگونی بین مطالعات با استفاده از آماره

 .دی( محاسبه گردادیز ای)کم، متوسط  یناهمگون زانیکردن م یکم یبرا زین I²شاخص  ناهمگونی به کار رفت.وجود آماری 

های معادله مورد استفاده برای هر یک از آماره داری در نظر گرفته شد.به عنوان معنی 05/0سطح معنی داری کمتر از 

 باشد.فوق به صورت زیر می

𝑄 = ∑ 𝑤𝑖(𝑦𝑖 − 𝜃)2𝑘
𝑖=1   ,  𝑤𝑖 =

1

𝑣𝑖
 

τ2 =
𝑄−(𝑘−1)

∑ 𝑤𝑖−
∑ 𝑤𝑖

2

∑ 𝑤𝑖

  , 𝑄 < (𝑘 − 1)→ τ2 = 0 

τ = √τ2 

𝐼2 = (
𝑄 − (𝑘 − 1)

𝑄
) × 100 

𝐻2 =
𝑄

𝑘 − 1
 

 رتحلیل حساسیت و تشخیص مطالعات تاثیرگذا

 rstudent) بر اساس معیارهای مختلفی شامل مقادیر استاندارد شده حذفی برای شناسایی مطالعات تاثیرگذار بر نتایج کلی،

 ، فاصله کوک(DIFFITS) با حذف هر مطالعه، تغییر در برآورد پارامترها (Externally Standardized Residualیا 



 

 

(Cook's distance) ،( نسبت کوواریانسCovariance Ratio ،)( تفاوت برآوردهای بتاDFBETAS  یاDifference 

Fit BETA Standardized)  بهینه مقادیرو ℎ𝑖 (hat values)  .معادله مربوط به هر یک از موارد فوق به استفاده شد

 باشد.صورت زیر می

𝑟𝑠𝑡𝑢𝑑𝑒𝑛𝑡𝑖 =
𝑦𝑖 − 𝜃(−𝑖)

√𝑣𝑖 + τ̂(−𝑖)
2

 

τ̂(−𝑖)ام و iاثر حذف مطالعه ، برآوردی از 𝜃−𝑖 که در آن 
و  Cook) باشدام میiبرآورد ناهمگونی بعد از حذف مطالعه  نیز 2

Weisberg ،1982). 

𝐷𝐹𝐹𝐼𝑇𝑆 =
𝜃 − 𝜃(−𝑖)

𝑣𝑖 + τ̂2
 

 Hedges) دهدمعیار تغییر میچند انحراف ام، برآورد کلی اثر را به اندازهiدهد که حذف مطالعه نشان می DFFITS آماره

 .(Olkin ،1985و 

𝐷𝑖 =
(𝜃 − 𝜃(−𝑖))2

𝑘 × 𝑆𝐸(𝜃)2
 

𝐷𝑖 ها( بین مجموعه فاصله کوک، فاصله ماهالانوبیس )فاصله اقلیدسی با در نظر گرفتن پراکندگی و همبستگی های داده یا

خلاصه اگر فاصله کوک یک  ر. بطو(Viechtbauer ،2010) دهدام را نشان میiبینی شده با و بدون مطالعه مقادیر پیش

 شود.مطالعه بزرگتر باشد، حذف آن مطالعه باعث تغییر زیاد در نتایج شده و مطالعه تاثیرگذار قلمداد می

𝑐𝑜𝑣. 𝑟𝑖 =
det (𝑉𝑎𝑟(𝜃(−𝑖))

det (𝑉𝑎𝑟(𝜃))
 

𝐷𝐹𝐵𝐸𝑇𝐴𝑆𝑖 =
𝜃 − 𝜃(−𝑖)

𝑆𝐸(𝜃(−𝑖))
 

ℎ𝑖 = 𝑤𝑖
∗ =

1

𝑣𝑖 + τ̂2
 

|𝐷𝐼𝐹𝐹𝐼𝑇𝑆|هر مطالعه با داشتن یکی از شرایط  > 3 × √
𝑘

𝑛
𝐷𝑖 ؛ >

𝜒0.5
2 (𝑘)

𝑛
ℎ𝑖 ؛ > 3 ×

𝑘

𝑛
|𝐷𝐹𝐵𝐸𝑇𝐴𝑆|و یا   >

 .(Viechtbauer ،2010) به عنوان مطالعه تاثیرگذار شناخته شد 1

 تقارنو عدم ارزیابی سوگیری انتشار

گیری بهره regtestبا استفاده از تابع  Eggerدر نمودار قیفی، از آزمون رگرسیون  تقارنعدمبرای بررسی سوگیری انتشار و 

 شد. در این آزمون، رابطه بین اندازه اثر و خطای استاندارد به عنوان شاخصی از سوگیری انتشار مورد بررسی قرار گرفت.

کردن  یمعنیب یکه برا رمعناداریک و غاثرات کوچ ذکر نشدۀ دارای ای)تعداد مطالعات منتشرنشده  Fail safe Nشاخص 



 

 

 Trim and) ینیبشیو پ شیرایو روزنبرگ محاسبه شد. روش پ نیلازم است( به سه روش روزنتال، اورو یبرآورد تجمع

Fillد. در استفاده ش یفینمودار ق تقارنعدم حی( و تصحنشدهافتیتعداد مطالعات مفقود ) نیتخم یبرا( 2005) ووالی( د

تا نمودار متقارن گردد و سپس  شوندی( مشیرایحذف )پ بیبه ترت یفیروش، مطالعات در سمت نامتقارن نمودار ق نیا

 .شوندی( مینیبشیبه نمودار اضافه )پ یانهیمطالعات به صورت آ

 نتایج و بحث

 توصیف داده ها

گرفتند، تعداد رکوردهای مورد استفاده برای های آنها در هر صفت مورد استفاده قرار تعداد مطالعاتی که داده 1جدول در 

بررسی گیری متناظر در صفات مختلف در دارای واحد اندازه و ضرایب تغییرات انحراف استاندارد ،آن صفت، میانگین وزنی

ده ارائه ش کیصفات مورفولوژ یریگاسب با نقاط اندازه کیشمات ری، تصو1در شکل  پذیری آورده شده است.مقدار وراثت

 اند.شده یابیارز یخط یدهبا نمره سرچارچوب و طولتیپ، ، ورتمهی، است. صفات قدم

 نیشتریب % 57/69( با مقدار Frameکه صفت چارچوب ) دهدینشان م 1( در جدول CV) یپیفنوت راتییتغ بیضرا یبررس

قابل انتظار است. در مقابل، صفت ارتفاع  ینژاد یهایابیآن و تفاوت در ارز یذهن یازیامت تیماه لیتنوع را دارد که به دل

 کیترومیصفت ب نیا یبالا یداریدهنده پارا داراست که نشان راتییتغ بیضر نیکمتر %81/2( با مقدار WHجدوگاه )

 .باشدیمختلف اسب م یهاتیدر جمع

نیز صفات همبسته مورد بررسی، تعداد مطالعات و تعداد افراد مورد مطالعه و میانگین و انحراف معیار برآوردهای  2در جدول 

 مطالعات آورده شده است. 

صفات همبسته مورد بررسی دارای داده در حداقل سه مطالعه، به طور متوسط، دارای همبستگی بالایی بودند. توجه به 

 تواند ناشی از اندازه بزرگ آنها باشد.در مطالعات بیشتر میبررسی این صفات 

 برآوردهای وراثت پذیری

ی نوناهمگ و پذیری هر یک از صفات و همچنین پارامترهای مربوط به سوگیریاندازه برآوردهای حاصل از فراتحلیل وراثت

  آورده شده است. 3در جدول 

 CI: 39/0 – 72/0( و ارتفاع جدوگاه )h²=749/0؛ CI: 61/0 – 89/0) پذیری به ترتیب برای ارتفاع کپلبیشترین وراثت

( با دامنه متوسط >05/0p) یمعنادار آمار یریپذوراثت یصفت دارا 11صفت،  14 انیاز م. ( مشاهده گردیدh²=5595/0؛

سر طول ،(Walkانتخاب است. صفات قدم ) قیبهبود از طر یقابل توجه برا یکیژنت لیدهنده پتانستا بالا بودند که نشان

(Head Length )و طول( پشتCroup Length )077/0 ریبا مقاد بیبه ترت (170/0  =p ،)209/0 (203/0  =p) و 

148/0 (089/0  =p) یخطا نیبودند. بالاتر یآمار یفاقد معنادار ( 164/0استاندارد مربوط به طول سر  =SE است که )

 . باشدیهمراه م یمطالعه( و عدم معنادار 3مطالعات )با تعداد کم 



 

 

داری آن برای تشخیص ناهمگونی برآوردهای وراثت پذیری آورده شده است. با توجه به و سطح اطمینان معنی Qآماره 

نشان دهنده  2Iاند، هر چند آماره دار تشخیص داده شدهتنها صفت ارتفاع جدوگاه دارای ناهمگونی معنی Qسطح اطمینان 

به چهار گروه  طول دوره رکوردبرداریمطالعات بر اساس  ،باشد. برای رفع ناهمگونیناهمگونی متوسط برآوردهای آن می

دامنه زمانی باشند. می مورد استفاده آماری هایو روش هاتعداد داده ،عمق شجرهکننده مجزا تقسیم شدند که منعکس

مدت (، میان2005تا  1967و سالهای  2022تا  1970بلندمدت )دامنه سالهای  رکوردبرداریرکوردهای مورد استفاده به 

های فوق قرار ( و سایر )مواردی که در دامنه2025تا  2020یا  2019تا  2010(، اخیر )2009تا  2000یا  1999تا  1990)

 گرلیبه عنوان تعد زیاگرچه نژاد نده شدند. گر در مدل رگرسیونی قرار دابندی شده و به عنوان تعدیلنداشتند(، تقسیم

 گرلیکاهش دهد. اعمال تعد یرا به طور معنادار ینژادها نتوانست ناهمگون یتنوع بالا لیشد، اما به دل یبالقوه بررس

 2Iو  Q، سطح اطمینان Qگر زمانی ذکر شده، اندازه بعد از بکارگیری تعدیل را برطرف کرد. یناهمگون تیبا موفق ،یزمان

 یوجود تنوع ذات لیصفات، به دل یبرخ یاندک برا یبا وجود ناهمگون بدست آمدند. 8/18و  304/0، 772/23به ترتیب 

تر کارانهمحافظه کردیرو یاستفاده از مدل اثرات تصادف ،یدر جامعه مطالعات یریگاندازه یهاو روش هاتیدر نژادها، جمع

، میزان ناهمگونی برای اکثر صفات مورد بررسی صفر 2Iبراساس شاخص  نسبت به مدل اثرات ثابت است. رتریپذمیو تعم

اندک برآوردهای این  باشد.بودند که نشان دهنده همگون بودن برآوردهای مطالعات مورد استفاده در این تحلیل می

دهنده صحت برآوردها و نشان ،استفاده در این مطالعهپذیری مورد مطالعات وراثت )کمتر از متوسط یا صفر( ناهمگونی

 باشد.عدم وجود ادعاهای کاذب می

آورده شده است. میزان برآوردها به همراه  2نمودار جنگل برای برآوردهای بدست آمده در هر مطالعه و برآورد متا در شکل 

بدست آمده در صفت ارتفاع جدوگاه نمودار  برای تشریح وضعیت تغییر برآوردهای آورده شده است. %95دامنه اطمینان 

گر و نمودار قیفی بعد از بکارگیری شده قبل از بکارگیری تعدیل بینیپیرایش و پیشقیفی حاصل از رگرسیون تصادفی و 

 آورده شده است. 3گر در شکل تعدیل

، مطالعات گم شده در نقاط توخالی بینیپیرایش و پیششود که بعد از مشاهده می تقارنعدمدر نمودار قیفی اولیه به وضوح 

 پذیری بدست آمده است.گر تقارن قابل قبولی برای میزان وراثتشود. بعد از استفاده از تعدیلبینی میپیش

، برای صفت (2005دیووال )با استفاده از روش  (Fillبینی )( و پیشTrimپیرایش )روش برآوردها و  تقارنعدمدر بررسی 

ه ک برآورد گردید (استاندارد بالا یو خطا نییپا یریپذمنتشرنشده با وراثت) شدهمطالعه گم 11ناحیه جدوگاه ارتفاع در 

 ،یانزم گرلیحال، پس از اعمال تعد نیانتشار است. با ا یریو احتمال سوگ یفیدر نمودار ق تقارنعدمدهنده وجود نشان

مطالعه(،  4گردن )ای برای صفات طولعلاوه بر آن مطالعات گم شده .افتیکاهش  یبه طور قابل توجه تقارنعدم نیا

( بدست آمد که 1( و دور استخوان کانن )2(، تیپ )2(، ارتفاع کپل )2(، چارچوب )2پشت )(، طول3(، قدم )3بدن )طول

مصورسازی میزان تقارن در نمودار قیفی  آورده شده است. 4بینی آنها در شکل نمودار قیفی قبل و بعد از پیرایش و پیش

 آورده شده است. 5بدست آمده برای سایر صفات در شکل 

 همبستگی هایبرآورد



 

 

که حداقل در سه مطالعه گزارش شده ، بدنیصفت فرم جفت مقدار اثر و ناهمگونی برآوردهای همبستگی ژنتیکی سه

کمبود  ل،یفراتحل نیا یاصل تیمحدودآورده شده است.  4بدست آمده از مدل اثر تصادفی متا آنالیز در جدول  ،بودند

موضوع به عنوان  نی( است و ایصفت مورد بررس 14صفات )از  ریسا یقابل استخراج برا یکیژنت یمطالعات با همبستگ

 و بدون ناهمگونی (p>05/0) دارها بالا، معنیهمبستگیاندازه اثر همه . شودیدر نظر گرفته م یقاتیشکاف تحق کی

(0=2I) .ارائه شده در همه موارد کرانه پایین برآوردها نیز بالا بودند. %95با توجه به مقادیر مربوط به دامنه اطمینان  بودند 

 باشد.بیشترین همبستگی مشاهده شده بین دور استخوان کانن و دور سینه می

این نتیجه حاکی از (. <05/0p) ها از نظر آماری معنادار نبوددر هیچ یک از مقایسه (Q-test) کوکرانزمون ناهمگونی آ

گیری بیشتر ناشی از خطای نمونهبلکه  هاتفاوت واقعی بین آن نهشده در اندازه اثر مطالعات، آن است که واریانس مشاهده

 .درون مطالعات است

و برآوردهای و دامنه اطمینان آنها در مطالعات  %95همبستگی متا به همراه دامنه اطمینان  نمودار جنگل برای برآورد

 نشان داده شده است.  6مختلف در شکل 

پراکندگی برآوردهای همبستگی مطالعات از نمودار قیفی استفاده شد  تقارنعدمسوگیری انتشار و برای بررسی وضعیت 

 آورده شده است. 7که در شکل 

 .داد که برآوردهای همبستگی مطالعات بررسی متقارن بودندنمودار قیفی نشانبررسی 

 بحث

از  یجامع و قابل اعتماد یهانیمطالعه، تخم 25از  یکیژنت یپارامترها یبرآوردها یسازکپارچهیبا  لیفراتحل نیا جینتا

 یهاافتهی. دهدیدر اسب ارائه م یدیجفت صفت کل 3 یکیژنت یهایو همبستگ کیصفت مورفولوژ 14 یریپذوراثت

 یطراح یرا برا یکرده و ابعاد مهم میبدن ترسصفات فرم هکنندکنترل یکیاز ساختار ژنت یترروشن ریحاصل، تصو

ب، اس یکم کیمطالعات ژنت ترعیدر چارچوب وس جینتا نیا ری. تفسسازدیروشن م داریمؤثر و پا یاصلاح نژاد یراهبردها

بلکه  کند،یم دییبرآوردها را تأ نیا ییاند، نه تنها همسومتنوع انجام شده یهایشناسمختلف و با روش ینژادها ایکه بر

 به همراه دارد. یاصلاح یهابرنامه یبرا یمهم یعمل هایقابلیت

( 75/0کپل )( و ارتفاع 55/0مانند ارتفاع جدوگاه ) یاصل کیصفات مورفومتر یبرا یریپذوراثت ینسبتاً بالا یبرآوردها

 ،یریپذح از وراثتسط نیصفات است. ا نیدر کنترل ا یشیافزا ژنتیکی انسیتوجه واردهنده سهم قابلنشان ز،یمتاآنال نیدر ا

 یخاص همخوان ینژادها یمطالعات رو جیبا نتا افتهی نی. اکندیم ینیبشیرا پ تخابپاسخ به ان یمطلوب برا لیپتانس

و  Giontella)برآورد شده است  78/0ارتفاع جدوگاه  یریپذ، وراثت1آنگلوعرب انینینژاد سارددارد. به عنوان مثال، در 

 یجیتدر شیهمراه با افزا کهگزارش شده  0.24صفت  نیهم یریپذوراثت ا،یتالیا 2در نژاد مورگزه (.2020همکاران، 

                                                      
1 Sardinian Anglo Arab, SAA 
2 Murgese 



 

 

ر پاسخ به دار دجهت کیمورفولوژ پیشرفتو  لیپتانس نیا یدهنده تحقق عملهشت دهه، نشان یصفت ط نیا نیانگیم

یکه انتخاب هدفمند و مستمر م دهدیبه وضوح نشان م پژوهش نیا (.2006و همکاران،  Dario)اهداف انتخاب است 

 ترنییاپ یشود. در مقابل، برآوردها یاقتصاد دیجد یازهایمنجر به انطباق نژاد با ن یاچند دهه یزمان یهادر بازه یحت تواند

 یتیریمد طیشرا اب،یارز قهیمانند سل یکیرژنتیغالب عوامل غ ری(، بر تأث08/0مانند قدم ) یذهن یازیصفات امت یبرخ یبرا

بت مرتبط با و لحاظ کردن اثرات ثا ارزیابی فنوتیپی یهاپروتکل قیدق یلزوم استانداردساز افتهی نیدارد. ا دیتأک نیو تمر

 .کندیدقت برآوردها پررنگ م شیافزا یها را برادر مدل ابیارز

 یریپذوراثت ،یرانیمشهود است. به عنوان مثال، در نژاد ترکمن ا زین یریپذوراثت یدر برآوردها ینژادنیب یهاتفاوت

 تواندیها متفاوت نیا (.2018و همکاران،  Ghezelsoflou) برآورد شده است 24/0و طول بدن  26/0ارتفاع جدوگاه 

 مورد استفاده یآمار یهاموثر و مدل تیجمع ندازهانتخاب مجزا، ا خچهیمتفاوت، تار یآلل فراوانیمانند  یاز عوامل یناش

ن کرد برهیدر نظر گرفته شود، کال یمرجع کل ریبه عنوان مقاد تواندیحاضر م لیفراتحل یاگرچه برآوردها ن،یباشد. بنابرا

 .شودیم هیتوص اداصلاح نژ یهابه حداکثر دقت در برنامه یابیدست یخاص برا تیجمع یهابا استفاده از داده ریمقاد نیا

بدن شود. مطالعات در قدرتمند بر صفات فرم یتیریو مد یطیباعث غفلت از اثرات مح دینبا یکیژنت یبر پارامترها دیتأک

 ،یرانیاسب ترکمن ا ی. به عنوان مثال، در مطالعه بر رودهندیعوامل را نشان م نیخاص به وضوح سهم ا یهاتیجمع

استان( که ) ییایاثر منطقه جغراف ن،یمعنادار بود. همچن نهیو عرض س گاهصفت از جمله ارتفاع جدو نیبر چند تیاثر جنس

 گزارش شد رگذاریصفات تأث یاست، بر برخ ییهواوو آب یاهیتغذ ،یتیریمد یهااز تفاوت یاندهیاحتمالاً نما

(Ghezelsoflou  ،2006و همکاران.) لازم  ،یکیژنت یابیبه دقت بالا در ارز یابیدست یکه برا کنندیم دیتأک هاافتهی نیا

 یکیژنت یهادر مدل یو محل پرورش به درست یریگسن، سال/فصل اندازه ت،یمانند جنس یاثرات ثابت مهم ستا

کاهش  ت،یو در نها یکیژنت ینادرست از پارامترها یبه برآوردها تواندیعوامل م نیشوند. غفلت از ا حیو تصح ییشناسا

 . انجامدیانتخاب ب ییکارا

صفته استفاده اسب به واسطه همبستگی بین این نوع صفات معمولا از مدل چند یشناختختیردر اصلاح ژنتیکی صفات 

همبستگی ژنتیکی بین آنها گیری از چندین صفت با در نظر گرفتن (. مزیت بهره2017و همکاران،  Vostryشود )می

مثبت و بالا  یکیژنت یهایهمبستگ(. 2015و همکاران،  Boligonشود)باعث کاهش اریب در ارزیابی های ژنتیکی می

(، نهیارتفاع جدوگاه و دور س نیب 67/0 یشد )مانند همبستگ دییتأ لیفراتحل نیکه در ا ،یدیکل کیصفات مورفومتر نیب

 ی(. برا2022و همکاران،  de Oliveira Bussimanاست ) یتخصص منابعشده در کرات گزارشگسترده و به ییالگو

مثبت  کیصفات مورفومتر نیبرآوردشده ب یکیژنت یهایدرصد از همبستگ 80از  شیب ل،یبرز یناینمونه، در نژاد کمپول

در بر  یمهم یعمل هایتقابلی ،یقو یساختار همبستگ نی(. ا2022و همکاران،  de Oliveira Bussimanبوده است )

بدن  سعهرشد و تو کپارچهیها در کنترل ژن یتروپیمشترک و نقش پل یکیژنت یهاسمیدارد. نخست، دلالت بر وجود مکان

طور همزمان به تواندیصفت م کی یکیمعنا که بهبود ژنت نیابه سازد،یرا فراهم م میرمستقیدارد. دوم، امکان انتخاب غ

وم، انتخاب کارآمدتر فراهم کند. س یهاشاخص یطراح یرا برا نهیشود و زم گریدر صفات همبسته مثبت د شرفتیباعث پ

مانند  افتهیرتبه کاهش یآمار یهااستفاده از مدل ،ییربنایاز عوامل ز یمحدود داددر تع یکیتراکم اطلاعات ژنت لیدلبه



 

 

و همکاران،  de Oliveira Bussiman؛ Meyer ،2007) دینمایم هیرا توج یاصل یهامدل مؤلفه ای یعامل لیمدل تحل

دقت  آنکهیب دهند،کاهش  یریطور چشمگچندصفته را به یهایابیارز یمحاسبات یدگیچیپ توانندیها ممدل نی(. ا2022

 .ندینما یبرآوردها را قربان

نژاد در اصلاح یهابرنامه یرسانروزبه ای یطراح یبرا یمعتبر یعلم یمبنا ل،یتحلفرا نیشده در اجامع ارائه یبرآوردها

د نکته چن تیرعا ،یاحتمال یهااز تله زیو پره لیپتانس نیاز ا نهیبه یبرداربهره ی. براآوردیمختلف اسب فراهم م ینژادها

 بهبود نیب یانهیشوند تا تعادل به فیو واضح تعر یبعدصورت چندبه دیبا تخاباست. نخست، اهداف ان یضرور یدیکل

مزمن  یورم لنفاو یماریب یرو قیمانند تحق یمطالعات جینتا نه،یزم نیعمر برقرار گردد. در افرم، عملکرد، سلامت و طول

 یداف برااه فیدر تعر یطور جدبه دیبای آن با صفات مطلوب مورفولوژیک، مثبت بالا یکیژنت یهمبستگو  3شروندهیپ

د مانن شرفتهیپ یکیژنت یابیارز یهااز مدل یریگ(. دوم، بهرهDistl ،2024و  Sievers) رندیگ رمستعد مدنظر قرا ینژادها

 ییهاتیجمع یاست. برا یضرور شوند،یاستاندارد محسوب م هایدر نظر گرفتن همبستگ لیکه به دل 4چندصفته یهامدل

باشند  یکارآمد و عمل یانهیگز توانندی( مFAM ،یعامل لیمدل تحل نند)ما افتهیرتبه کاهش یهامدل اد،یبا تعداد صفات ز

(Meyer ،2007 ؛de Oliveira Bussiman  ،سوم، فنوت2022و همکاران .)یبرا ژهیو استاندارد، به و قیدق یسازپی 

 انسیرکاهش وا یها برامهم در مدل یکیرژنتیو غ یطیاثرات مح قیو لحاظ کردن دق ییشناسا زیو ن ،یازیصفات امت

 تیحفظ سلامت و قابل یبرا یو کنترل همخون شیپا قیاز طر یکیفعال تنوع ژنت تیریاست. چهارم، مد یاتیح ،خطا

 یزمان یهامطلوب در گام کیمورفولوژ راتییتغ نکهیاست. سرانجام، با توجه به ا ریناپذانطباق نژاد در بلندمدت اجتناب

 است. تیموفق یاصلاح نژاد شرط قطع یهابرنامه یتداوم و ثبات در اجرا شوند،یمحقق م یادهه

هایی است که باید در تفسیر نتایج های استاندارد انجام شده، دارای محدودیتاگرچه این فراتحلیل با استفاده از روش

های ژنتیکی )حیوانی در مقابل مدلبین مطالعات از جمله تفاوت در  شناختیناهمگونی روش ،مدنظر قرار گیرند. نخست

تواند بر برآوردهای تجمعی تأثیر گذاشته گیری میهای اندازهو پروتکل( در مقابل بیزی REML) های برآوردوالدی(، روش

وزن( ممکن است برآوردهای های سنگینهای کوچک تا اسب)از پونی ها از نژادهای بسیار متنوعادغام داده باشد. دوم،

 ، وجودگیرد. سومتحت تأثیر قرار دهد، اگرچه استفاده از مدل اثرات تصادفی بخشی از این واریانس را در نظر میکلی را 

دهد که ممکن است مطالعاتی برای برخی صفات شناسایی شد، نشان میبینی پیرایش و پیش که با روش سوگیری انتشار

سمت  در برآوردهای میانگین به اندکتواند باعث اریب این می با نتایج نامعتبر یا غیرمعنادار منتشر نشده باشند، که

ر هر مطالعه د و حجم نمونه ارزیابی و ثبت فنوتیپدقت  نمایی اثر شود. سرانجام، کیفیت و دقت برآوردهای اولیه بهبزرگ

 .وابسته است

 نتیجه گیری 

                                                      
3 Chronic Progressive Lymphedema, CPL 
4 Multi-Trait Model, MTM 



 

 

متوسط تا بالا و  یریپذدر اسب عموماً از وراثتبدن است که صفات فرم نیا دیشواهد موجود، مؤ قیبا تلف لیفراتحل نیا

مطالعه  نیدر ا شدهیبررس یکیژنت یبر اساس سه جفت همبستگبرخوردارند.  گریکدیبا  یمثبت قو یکیژنت یهمبستگ

 یکیژنت ی(، همبستگنهیسارتفاع جدوگاه با دور استخوان کانن، و دور استخوان کانن با دور نه،یس)ارتفاع جدوگاه با دور

. آورندیاصلاح نژاد موفق فراهم م یبرا یمساعد یکیبستر ژنت هایژگیو نیاجفت صفات وجود دارد.  نیا نیب یمثبت قو

 شرفتهیپ یهاو استاندارد، استفاده از روش قیدق رکوردبرداری و ارزیابی فنوتیپیعمل منوط به  رد تیحال، موفق نیبا ا

کرد، فرم، عمل نیب یانهیجانبه است که تعادل بهاهداف انتخاب واضح و همه فیتر از همه، تعر، و مهمیکیژنت یسازمدل

صفات فرم نیب یکیژنت یهایبا تمرکز بر برآورد همبستگ ی. مطالعات آتدیسلامت و رفاه اسب را در بلندمدت برقرار نما

 افتهیرتبه کاهش یهامدل یکاربرد عمل زیمختلف، و ن یدر نژادها یو ماندگار یسلامت ،یعملکرد یهاو شاخص یبدن

 .ندینما یو غن لیچارچوب دانش را تکم نیا ،یکیژنت یابیدر ارز

 

 

 پذیریتعداد مطالعات و خصوصیات فنوتیپی آنها در فراتحلیل برآورد وراثت ،صفات مورد بررسی -1جدول 

Table 1- Traits examined, number of studies, and their phenotypic characteristics in the meta-analysis of 

heritability estimation 

 صفت
Trait 

 گیریواحد اندازه
Unit of 

Measurement 

تعداد 
 مطالعات

Number 

of 

Studies 

تعداد 
 رکوردها

Number 

of 

Records 

میانگین وزنی 
 فنوتیپ

Weighted 

Phenotypic 

Mean 

 انحراف معیار
Standard 

Deviation 
 تغییرات ضریب

Coefficient of Variation 

WH CM 26 251157 157.1 4.42 2.81 

CBC CM 13 108436 19.6 0.93 4.74 

BL CM 10 124256 157.5 5.68 3.61 

NL CM 8 106688 66.2 4.20 6.34 

CG CM 6 73220 181.9 7.37 4.05 

CW CM 5 57835 34.3 2.38 6.93 

CL CM 5 49801 55.7 5.34 9.58 

Frame Score 4 12259 5.2 3.60 69.57 

SL CM 4 116562 63.6 3.39 5.33 

Walk Score 5 40092 6.8 0.50 7.42 

HL Score 3 42454 62.3 2.35 3.77 

HaC CM 6 63529 151.7 4.72 3.11 

Trot Score 4 13580 7.2 0.90 12.50 

Type Score 4 18360 7.2 0.85 11.77 
WH ،ارتفاع جدوگان :CBC ،دور استخوان کانن :BLبدن، : طولNLگردن، : طولCGسینه، : دورCWسینه، : عرضCLپشت، : طولFrame ،چارچوب :SLشانه، : طولWalk :

 : تیپType: یورتمه، Trot: ارتفاع کپل، HaCسر، : طولHLقدم، 

WH: Withers Height, CBC: Cannon Bone Circumference, BL: Body Length, NL: Neck Length, CG: Chest Girth, CW: Chest 

Width, CL: Croup Length, Frame: Frame Score, SL: Shoulder Length, Walk: Walk, HL: Head Length, HaC: Height at Croup, 

Trot: Trot, Type: Type (Conformation) 

 



 

 

 همبستگی ژنتیکیتعداد و خصوصیات مطالعات مورد استفاده برای فراتحلیل  -2جدول 

Table 2- Number and Characteristics of Studies Used for the Meta-Analysis of Genetic Correlations 

 صفات همبسته

Correlated Traits 

 تعداد مطالعات

Number of 

Studies 

 تعداد رکوردها

Number of 

Records 
 میانگین همبستگی

Mean Correlation 

 همبستگیانحراف معیار 

Standard Deviation of the 

Correlation 

WH-CG 4 32985 0.6775 0.0277 

WH-CBC 5 21091 0.6778 0.0383 

CBC-CG 3 21091 0.7123 0.0370 
WH-CGسینه؛ : همبستگی ژنتیکی ارتفاع جدوگاه با دورWH-CBC : همبستگی ژنتیکی ارتفاع جدوگاه با دور استخوان کانن؛CBC-CG : همبستگی ژنتیکی دور استخوان کانن با

 سینهدور

WH-CG: Genetic correlation between withers height and chest girth; WH-CBC: Genetic correlation between withers height 

and cannon bone circumference; CBC-CG: Genetic correlation between cannon bone circumference and chest girth 

 

 نیوبرآوردهای فراتحلیل وراثت پذیری صفات بیومتریک و پارامترهای ناهمگ -3جدول 

Table 3- Meta-Analysis Estimates of Heritability for Biometric Traits and Parameters for Heterogeneity 

 صفت

Trait 

Estimated 

Heritability 
Standard 

Error 

 فاصله اطمینان
Confidence 

Interval p-value h2 Q p-value Q I2 tau2 H2 

WH 0.550 0.084 0.385-0.715 0.000 50.509 0.002 48.5 0.027 1.9 

CBC 0.414 0.050 0.315-0.512 0.000 9.680 0.644 0 0 1.0 

BL 0.395 0.073 0.217-0.502 0.000 8.891 0.439 19.3 0.010 1.2 

NL 0.154 0.056 0.044-0.264 0.006 4.572 0.712 1.5 0.000 1.0 

CG 0.377 0.066 0.247-0.507 0.000 2.767 0.736 0 0 1.0 

CW 0.199 0.099 0.004-0.394 0.046 0.409 0.982 0 0 1.0 

CL 0.148 0.087 -0.022-0.318 0.089 0.833 0.934 0 0 1.0 

Frame 0.222 0.092 0.042-0.403 0.016 1.346 0.718 0 0 1.0 

SL 0.231 0.082 0.071-0.392 0.005 1.861 0.761 0 0 1.0 

Walk 0.077 0.056 -0.033-0.186 0.170 2.791 0.593 0 0 1.0 

HL 0.209 0.164 -0.113-0.531 0.203 0.373 0.830 0 0 1.0 

HaC 0.749 0.071 0.609-0.889 0.000 3.889 0.566 0 0 1.0 

Trot 0.301 0.100 -0.105-0.497 0.003 2.326 0.508 0 0 1.0 

Type 0.241 0.095 0.054-0.428 0.011 1.736 0.629 0 0 1.0 
WH ،ارتفاع جدوگان :CBC ،دور استخوان کانن :BLبدن، : طولNLگردن، : طولCGسینه، : دورCWسینه، : عرضCLپشت، : طولFrame ،چارچوب :SLشانه، : طولWalk :

 : تیپType: یورتمه، Trot: ارتفاع کپل، HaCسر، : طولHLقدم، 

WH: Withers Height, CBC: Cannon Bone Circumference, BL: Body Length, NL: Neck Length, CG: Chest Girth, CW: Chest 

Width, CL: Croup Length, Frame: Frame Score, SL: Shoulder Length, Walk: Walk, HL: Head Length, HaC: Height at Croup, 

Trot: Trot, Type: Type (Conformation) 

 

 

 

 های ژنتیکی برآورد شدهاندازه اثر و ناهمگونی همبستگی -4جدول 



 

 

Table 4- Effect Size and Heterogeneity of Estimated Genetic Correlations 

ت همبستهاصف  
Correlated 

Traits 

تعداد 
 مطالعات

Number 

of 

Studies 

برآورد 
همبستگی 

 ژنتیکی
Estimated 

Genetic 

Correlation 

خطای 
استاندارد 

 برآورد
Standard 

Error of 

the 

Estimate 

 فاصله اطمینان
Confidence 

Interval 

p-value 
برآورد 

 همبستگی
p-value of 

the 

Estimated 

Correlation Q 

p-

value 

Q I2 tau2 H2 

WH-CG 4 0.685 0.080 0.528-0.843 0.000 0.196 0.978 0 0 1 

WH-CBC 5 0.671 0.083 0.509-0.833 0.000 2.695 0.610 0 0 1 

CBC-CG 3 0.719 0.110 0.504-0.934 0.000 0.277 0.871 0 0 1 
WH-CGسینه؛ : همبستگی ژنتیکی ارتفاع جدوگاه با دورWH-CBC : همبستگی ژنتیکی ارتفاع جدوگاه با دور استخوان کانن؛CBC-CG : همبستگی ژنتیکی دور استخوان کانن با

 سینهدور

WH-CG: Genetic correlation between withers height and chest girth; WH-CBC: Genetic correlation between withers height 

and cannon bone circumference; CBC-CG: Genetic correlation between cannon bone circumference and chest girth 

 

 اشکال

 

 شناختیتصویر شماتیک اسب با نقاط اندازه گیری صفات ریخت -1شکل 

 

Figure 1- Schematic image of horse with biometric characteristics 

WH ،ارتفاع جدوگان :CBC ،دور استخوان کانن :BL دن، : طولNLگردن، : طولCGسینه، : دورCWسینه، : عرضCLپشت، : طولSLشانه، : طولHLسر، : طولHaC ارتفاع :

 کپل



 

 

WH: Withers Height, CBC: Cannon Bone Circumference, BL: Body Length, NL: Neck Length, CG: Chest Girth, CW: Chest 

Width, CL: Croup Length, SL: Shoulder Length, HL: Head Length, HaC: Height at Croup 

   

   

   

   



 

 

  

 

 درصد 95نمودار جنگل برآوردهای وراثت پذیری برای صفات مختلف در مطالعات مورد بررسی و برآورد متا به همراه فاصله اطمینان  -2شکل 

Figure 2- Forest plot of heritability estimates for various traits from the included studies and the pooled meta-

analysis estimate with 95% confidence intervals 

 

   

 ج ب الف

 گر در مدلیلعدنمودار قیفی برآوردهای وراثت پذیری صفت ارتفاع جدوگاه )الف( قبل از تریم فیل شدن )ب( و بعد از تریم فیل شدن )ج( بعد از بکارگیری ت -3شکل 

Figure 3- Funnel plot of heritability estimates for the trait of height at withers: (a) before trimming/filling, (b) 

after trimming/filling, and (c) after applying a moderator in the model 

 

    



 

 

    

    

    

 پذیریبینی برآوردهای وراثت پیش-نمودار قیفی قبل و بعد از پیرایش -4شکل 

Figure 4- Funnel plot before and after trim-and-fill for heritability estimates 

 

   



 

 

  

 

 (2005دیووال )نمودار قیفی صفات متقارن از نظر روش  -5شکل 

Figure 5- Funnel plot demonstrating symmetry of traits according to the Duval (2005) method 

 

   

 و برآوردهای و دامنه اطمینان آنها در مطالعات مختلف %95همبستگی متا به همراه دامنه اطمینان  نمودار جنگل برای برآورد -6شکل 

Figure 6- The forest plot for estimating meta-correlation along with the confidence interval of 95% and 

estimates and the confidence intervals in the studies 

 

   

 نمودار قیفی وضعیت انتشار برآوردهای همبستگی در مطالعات مورد بررسی-7شکل 

Figure 6- The funnel plot of the distribution of predicted correlations in the studies 
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