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 چکیده

 زومکرومو های داخلی و اندام لاشه بر صفات ( مؤثرQTL) کمیّ صفات های یگاهجا یابی برای مکان

گذار( و وحشی  سفید )تخم ۀپرند ۀبلدرچین ژاپنی، با استفاده از تلاقی متقابل دو سویشمارۀ دو 

 F1حاصل از تلاقی تصادفی پرندگان نسل  F2نسل  ۀپرند 422ایجاد شدند.  F1)گوشتی(، پرندگان نسل 

انجام لاشه رکوردبرداری فنوتیپی صفات مربوط به  و ندپرورش کشتار شد ۀروز 33 ۀدر پایان دور

 دوکروموزوم واقع روی ها برای تعیین ژنوتیپ چهار نشانگر ریزماهواره  های خون آن نمونه و گرفت

یابی درون  برداری فنوتیپی با روش نقشهدهای مربوط به تعیین ژنوتیپ و رکور آوری شد. داده جمع

قرار گرفتند  QTL و تحلیل یهمدل آماری متفاوت مورد تجز 3و با استفاده از  تابعیتای مبتنی بر  فاصله

تمامی صفات با اثر  مدل اولدر . نددار مربوط به این صفات شناسایی شد جایگاه معنا 13و در مجموع 

قرار داشتند و اغلب صفات  GUJ0084 دار شدند. در مدل دوم تمامی صفات نزدیک نشانگر غلبه معنا

QTLبیشتر صفات در جنس ماده و نیز در مدل سوم  .با اثرات غلبه و ایمپرینتینگ داشتند یدار های معنا

دار شدند. نتایج این پژوهش نقش توارث غیر مندلی )ایمپرینتینگ ژنومی( و اثرات  با اثر غلبه معنا

 .دهد یم را روی بعضی صفات نشانژنی          پلیوتروپی و تک

 

 .QTLیابی  شه، نقنشانگر ریزماهوارهایمپرینتینگ، بلدرچین ژاپنی،  :ی کلیدیها واژه

 

 مقدمه

 مؤثر های یگاهجایابی  در چند سال اخیر مطالعات نقشه

ی در پرندگان، نواحی کروموزومی مرتبط بر صفات کمّ

ده است. کربا تنوع در صفات مهم اقتصادی را بررسی 

عموماً شناسایی هدف نهایی از این مطالعات 

عدم تعادل دارای ) QTLنشانگرهای ژنتیکی نزدیک به 

های  ( یا ژنمورد نظربا جایگاه  از پیوستگی ناشی

)نشانگرهای مستقیم( و استفاده از  QTLشده در  واقع

به کمک و انتخاب های اصلاحی  این اطلاعات در برنامه

 (.Dekkers, 2004)نشانگرهاست 

گرم و  ۀوزن لاششامل  ،صفات مرتبط با لاشه

از  ،قطعات لاشه و بدن یداخل یها سرد، وزن اندام

ارزش اقتصادی در  دارایی مهم و ه صفات کمّجمل

بلدرچین و سایر حیوانات گوشتی است که بهبود این 

در  و شود می صفات سبب بهبود کیفیت محصول

. در را به دنبال داردنهایت افزایش سود اقتصادی 

صورت  دینمول، انتخاب برای این صفات بحالت مع

طلاعات و از اشده کشتار  ،است که تعدادی از حیوانات

ارزیابی  ها آن به آمده، خویشاوندان نزدیک دست به

 ی انتخابتعدادی از کاندیداهاش در این رو .شوند می
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های مفید مربوط به افراد  ژناز طرفی  و روند از بین می

علاوه که این خود  برداری نیستند کشتارشده قابل بهره

، موجب کاهش شدت انتخاب انتخاب بر کاهش صحت

شده، یادعلاوه بر موارد . همچنین دخواهد شنیز 

دشوار و امری  نیز رکوردگیری برای این صفات

بخشی از های کلاسیک،  در روشپرهزینه است. 

 ثبت یدرست بهنیز  فنوتیپ حیواناتاطلاعات شجره و 

موجب کاهش پیشرفت  نیزشوند که این موضوع  نمی

های کلاسیک  . بدیهی است که با روششود یمژنتیکی 

بر اطلاعات فنوتیپی، اصلاح این صفات بسیار مبتنی 

پایینی  نسبتاًبازدهی این روش و بود خواهد کند 

بنابراین در صورت استفاده از ؛ خواهد داشت

ژنومی  های یگاهجانشانگرهای ژنتیکی و شناسایی 

( برای انتخاب به کمک QTL) مرتبط با این صفات

صرف وقت و  حیوان و (، به کشتارMASنشانگر )

 (.Dadpasand, 2010) نیست ینیازفراوان  ۀینهز

ابزاری  های ژنومی حیوانات مزرعه نقشه ۀتهی

ی و اقتصادی و ضروری در مطالعات صفات کمّ

های مرتبط با این صفات  QTL یابی مکانهمچنین 

یکی . اطلاعات ژنتیکی بلدرچین ژاپنی به عنوان است

برای کمک به  ،مهم در صنعت دامپروری اتحیواناز 

های ژنتیکی آن در مقایسه با دیگر  هبرنام ۀتوسع

صنعت دامپروری نظیر موجود در های پرندگان  گونه

 ۀنقشاین پرنده مرغ و بوقلمون بسیار اندک است و 

  (Kayang et al., 2000).دارد یژنومی بسیار ناقص

های ژنتیکی غنی از  نقشه ۀعمده توسع طور به

گان کمتر از ریزماهواره در ژنوم پرند هاینشانگر

فراوانی نشانگرهای ریزماهواره چراکه  است؛پستانداران 

 استبرابر کمتر از پستانداران  9-1در ژنوم پرندگان، 

(Primmer et al., 1997) . همچنین تعداد

های غیرقابل تشخیص در ژنوم  میکروکروموزوم

یابی سیتوژنتیکی  پرندگان فراوان است و بنابراین نقشه

 ,.Schmid et al) است لو مشکها سخت  برای آن

ای در  بیشترین تعداد نشانگرهای ریزماهواره. (2000

های پرندگان در مرغ شناسایی شده است.  بین گونه

مرغ و بلدرچین در  ۀدو گونشایان ذکر است که 

با  Galliformes ةبندی جانوری متعلق به خانواد رده

 ،(n3=17جفت کروموزوم ) 33کاریوتیپ یکسان و 

 اند میلیون سال پیش انشقاق یافته 39 حدود

(Kayang et al., 2006). یابی نقشه ۀدر زمین QTL 

 های بسیاری پژوهش ،در مرغ صفات اقتصادیبرای 

تلاقی دو لاین تجاری  ه است. برای مثال درگرفتانجام 

مرغ و با استفاده از یک طرح ناتنی و آنالیز آن برای 

در  تابعیتمدل با استفاده از  ،صفات رشد و لاشه

را برای وزن لاشه، وزن ران و وزن  ییهاQTLنهایت 

گزارش  یک شمارة روی کروموزوم روزگی66بدن در 

 دیگر یا مطالعهدر . (De Koning et al., 2004) کردند

برای  یا فاصله یابی نقشهمرغ با استفاده از روش  دربارة

مؤثر بر وزن بدن و وزن چربی  های یگاهجا یابی مکان

مؤثری را برای  یها QTL،یک روی کروموزوم میشک

وزن لاشه، وزن بدن، درصد چربی شکمی و همچنین 

 .(Liu et al., 2007) وزن چربی شکمی گزارش کردند

حاصل از تلاقی دو  F2در یک طرح  نیز در بوقلمون

وزن  برای صفات داری امعن یهاQTLلاین تجاری، 

، درصد سینه ۀبازده سینه )طول و عرض ماهیچ ،بدن

گوشت سینه( و کیفیت گوشت )درصد افت لاشه، رنگ 

 شدنهایی گوشت( گزارش  PHگوشت سینه و 

(Aslam et al., 2011). 

به منظور برآورد  مختلفی تاکنون مطالعات

پارامترهای ژنتیکی برای بهبود صفات مختلف در 

 ,.Navarro et al) تبلدرچین ژاپنی گزارش شده اس

2005; Danyel et al., 2005; McElroy et al., 2006;. 

Khaldari et al., 2010; Vali et al., 2005;. 

Ayatollahi, 2008, 2012; Moradian et al., 2014;. 

Rezvannejad, 2014; Charati & Esmailizadeh,. 

 ۀبر مطالع ،ها . در این بین تعدادی از پژوهش(2013

 بر برخی صفات مرتبط با مؤثرپارامترهای ژنتیکی 

 ,.Khaldari et al) اند بلدرچین تمرکز داشته ۀلاش

2010; Vali et al., 2005; Moradian et al., 2014 .) با

پیوستگی و  ۀهای فراوان برای ایجاد نقش تلاش وجود

در ژنوم مرغ، اطلاعات اندکی در  QTLشناسایی 

یابی نواحی ژنومی مرتبط با صفات کمی  خصوص نقشه

 ,.Esmailizadeh et al) دارددر بلدرچین ژاپنی وجود 

2012; Jabbari et al., 2014; Sohrabi et al., 2012,. 

2014; Moradian et al., 2014, 2015).  بنابراین هدف

بر خصوصیات  مؤثرهای  QTLاز این پژوهش شناسایی 
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بلدرچین  F2در یک جمعیت  ها آنلاشه و برآورد اثر 

 ژاپنی بود.

 

 ها مواد و روش
 یابی و رکوردگیری فنوتیپی جمعیت نقشه

جفت  7ار( و ذگ سفید )تخم ۀسوی جفت پرنده از 7 

عنوان نسل والد  وحشی )گوشتی( به ۀپرنده از سوی

(P انتخاب ) نر  ها آن ینب ای دوطرفه یتلاقو شدند(

( انجام یدسف ةماد×  یوحشو نر  یوحش ةماد×  یدسف

 ینبماده( از  ةپرند 39نر و  ةپرند 3پرنده ) 36. گرفت

( انتخاب F2نسل دوم ) یدتول یبرا F1پرندگان نسل 

 633تعداد  ،F1پرندگان نسل  بینی تلاقشدند. از 

 یطماده(  ةپرند 414نر و  ةپرند 364) F2نسل  ةپرند

(، F1. برای تولید نسل اول )ندشد یدتول یمتوالهچ  9

ماده تلاقی داده  ةبا یک پرند Pنر در نسل  ةهر پرند

 ةهر پرند F1در نسل (، F2نسل دوم ) برای ایجادشد و 

صورت چرخشی و هر سه روز  ماده )به ةنر با سه پرند

تا از  یک بار با یکی از پرندگان ماده( تلاقی داده شد

منظور  به .باروری پرندگان اطمینان حاصل شود

، کشتار در F2رکوردگیری فنوتیپی از پرندگان نسل 

جنسی روزگی )در این سن پرندگان به بلوغ  39

رسیده و از وزن نسبتاً خوبی برخوردار بودند( انجام 

 های مختلف اندامو رکوردهای مربوط به وزن  گرفت

وزن  -وزن طحال  -وزن سر  -وزن قلب  -وزن سینه )

( با وزن روده -اروپیجیال  ةوزن غد - معده پیش

 43 .دشاستفاده از قیچی جراحی با دقت تفکیک 

گان گرسنگی داده شد و قبل از کشتار به پرند ساعت

 64/6با ترازویی به دقت  برداری توسط یک نفر نمونه

 .گرفتانجام  گرم
 

 و تعیین ژنوتیپ DNAاستخراج 
 شد وگیری  هنگام کشتار از تمام پرندگان خون

ضدانعقاد ة های حاوی ماد های خون وارد لوله نمونه

EDTA ها به فریزر منتقل و تا زمان  شد. سپس نمونه

 گراد یسانتۀ درج -36 یدمادر  DNA استخراج

شد استخراج ی نمکبا روش  DNA. شد ینگهدار

(Miller et al., 1988) یگاهجا 6پژوهش،  ینا. در 

مطالعه  ،بلدرچین ژاپنی دوروی کروموزوم یزماهواره ر

پرنده(  613( و پرندگان هر سه نسل )4 جدول) شد

 .دنشانگر ریزماهواره تعیین ژنوتیپ شدن 6برای این 

نشانگرهای ریزماهواره با استفاده از واکنش 

 39( و در حجم کلی PCRای پلیمراز ) زنجیره

میکرولیتر  DNA ،9/3میکرولیتر  3میکرولیتر شامل: 

میکرولیتر  MgCl2 ،9/6، یک میکرولیتر PCRبافر 

dNTPرولیتر ، یک میکرولیتر پرایمر رفت، یک میک

 3/6ل و لیتر آب استریمیکرو 9/44پرایمر برگشت، 

کثیر تمراز به ازای هر نمونه، میکرولیتر آنزیم تک پلی 

: گرفتشرایط زیر انجام  در PCRیافتند. واکنش 

 ۀدرج 39دقیقه با دمای  9سازی ابتدایی ) واسرشته

چرخه شامل مراحل  36گراد(، سپس  سانتی

 ۀدرج 39ثانیه با دمای  36سازی ) شتهرواس

ثانیه با  36الگو ) ۀ(، اتصال آغازگر به رشتگراد یسانت

ثانیه  69هر آغازگر(، بسط توسط پلیمراز ) ۀدمای بهین

بسط  ۀگراد( و در نهایت مرحل  سانتی ۀدرج 13با دمای 

 Zhan)گراد(  سانتی ۀدرج 13دقیقه با دمای  9نهایی )

et al., 2007) .الکتروفورز محصولات  برایPCR  و

از ژل پلی آکریل آمید  ،تفکیک قطعات حاصل

آمیزی  درصد استفاده شد. برای رنگ 7ساز  رشتهواس

آمیزی نیترات نقره استفاده شد  ژل از روش رنگ

(Bassam et al., 1991.) 

 

 QTLآنالیز و فنوتیپی یها دادهآنالیز آماری 

از مدل  شده آوری جمع فنوتیپیهای  آنالیز دادهبرای 

 استفاده شد. ASRmelافزار  و نرم 4رابطۀ  آماری

(4) 𝑌𝑖𝑗𝑘 =  µ + 𝐻𝑖 + 𝑆𝑗 +  𝛽  𝑋𝑘 − 𝑋  +  𝑒𝑖𝑗𝑘  

برای برآورد اثرات افزایشی، غلبه و ن همچنی

استفاده  3رابطۀ از ( QTL)آنالیز QTL ایمپرینتینگ 

 شد:

(3)           𝑌𝑖𝑗𝑘 = 𝜇 + 𝐻𝑖 + 𝑆𝑗 + 𝛽 𝑋𝑘 − 𝑋  +  𝑎𝑃𝑎𝑘 + 𝑑𝑃𝑑𝑘 + 𝑖𝑃𝑖𝑘 + 𝑒𝑖𝑗𝑘  

𝑌𝑖𝑗𝑘 = 𝜇 + 𝐻𝑖 + 𝑆𝑗 + 𝛽 𝑋𝑘 − 𝑋  +  𝑎𝑃𝑎𝑘 + 𝑑𝑃𝑑𝑘 + 𝑖𝑃𝑖𝑘 + 𝑒𝑖𝑗𝑘 . 
 ؛kافراد  ةشد فنوتیپ مشاهده، Yijkl، ها مدلاین در 

µ ،؛میانگین جمعیت Hi  وSj  اثرات ثابت هچ به ترتیب

شده روی  فنوتیپ مشاهده تابعیتضریب ،  βK؛ و جنس

اثرات ، i و d و a؛ k فرد ۀزن لاشو، Xk؛ شهوزن لا

(، QQبا  qqهای هموزیگوت  افزایشی )اختلاف ژنوتیپ

از میانگین دو ژنوتیپ  Qqغلبه )انحراف از میانگین 
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( و ایمپرینتینگ )تفاوت دو QQو  qqهموزیگوت 

حتمال ، اqQ. Pak)در مقابل   Qqژنوتیپ هتروزیگوت

، Pdkوحشی،  ۀبرای حمل آلل سوی k حیوانشرطی 

 Pik که هتروزیگوس باشد و k حیواناحتمال شرطی 

که هتروزیگوس است و آلل  k احتمال شرطی حیوان

ثر ، اeijkو  وحشی را از پدرش به ارث برده ۀویس

تصادفی باقیمانده است. علاوه بر مدل فوق، اثرات 

متقابل هچ و جنس با اثر افزایشی، غلبه و 

مدل پایه  3مدل ) لنیز در دو مد QTLایمپرینتینگ 

 د.شدیگر برآورد  است(

 یا فاصله درون یابی نقشهاز روش  QTLبرای آنالیز 

بر  (.Haley et al., 1994)استفاده شد  تابعیتمبتنی بر 

در فواصل یک  QTLهای آماری فوق، یک  اساس مدل

برازش گردید.  3مورگان در طول کروموزوم  سانتی

عنوان  به ،بود F ةحداکثر آمارای که دارای                نقطه

در نظر گرفته شد. تعیین  QTLترین موقعیت  محتمل

 4و  درصد 9کروموزومی در سطوح  دار معناهای  آستانه

 محاسبه شد ،با استفاده از روش تبدیل درصد

(Churchill, 1994&Doerge)آمده از  دست ه. مقادیر ب

جربی آنالیز ده هزار سری داده برای ایجاد یک توزیع ت

، QTLآزمون تحت فرض صفر مبنی بر عدم  ةاز آمار

 افزار آنلاین بندی شدند. آنالیزها با استفاده از نرم رتبه

GridQTL صورت گرفت. 
 

 نتایج و بحث 

شده ارائه  3 جدول های فنوتیپی در آماری داده ۀخلاص

سه مدل آماری مختلف در این تحقیق برازش  است.

شی، غلبه و ایمپرینتینگ در مدل اول اثرات افزای شد.

 (،>64/6P. صفات وزن قلب )شددار  صفت معنا 3برای 

 وزن (،>64/6P) وزن سر (،>64/6P) درصد قلب

 وزن و (>69/6P) درصد سینه (،>69/6P) معده پیش

 ،94، 94 های یت( به ترتیب در موقع>64/6P) سینه

سانتی مورگان قرار داشتند و  63، 66، 69، 63

 بود. وزن روده GUJ0073 ها گر به آننشان ترین یکنزد

(64/6P<درصد پیش ،) معده (69/6P<) و درصد روده 

(64/6P< هر )سانتی مورگان قرار صفردر موقعیت  سه 

 بود. GUJ0069ها  نشانگر به آن ترین یکداشتند و نزد

 معده (، وزن پیش>64/6P) صفت وزن سر 6

(69/6P<( درصد سینه ،)69/6P<) و وزن سینه 

(64/6P<) شدند )وزن سر  دار معنا 4منفی ۀاثر غلب با

 ۀعلاوه بر غلبه، اثر افزایشی منفی نیز داشت( و بقی

  .(4و شکل  3)جدول  مثبت داشتند ۀصفات اثر غلب

 

 
در  یدار های معنا افقی آستانه های . خطQTLحاصل از برازش مدل اثر افزایشی، غلبه و ایمپرینتینگ  F ةپروفیل آمار .4شکل 

 .دهد یدرصد را نشان م 9و  4طح س

 
 

شده مربوط به  ة این موضوع باشد که در این جایگاه، متوسط فنوتیپ مشاهدهدهند نشانتواند  یمشده  بودن اثر غلبۀ ناشی از جایگاه شناسایی . مثبت یا منفی4

دهد  هموزیگوت است. برای مثال اگر اثر غلبه مثبت باشد، نشان می های ناشی از هرکدام از دو ژنوتیپ ژنوتیپ هتروزیگوت، بیشتر یا کمتر از میانگین فنوتیپ

 شوند، غلبه دارند. هایی که موجب تحریک رشد کمتر می شوند، بر آلل هایی که موجب تحریک رشد بیشتر می که احتمالاً آلل
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 مورد مطالعه در این تحقیق ةمشخصات کلی نشانگرهای ریزماهوار .4 جدول

3دما
 

  ةانداز ۀدامن

 3( bpللی )آ

موقعیت  توالی آغازگر

(cM)4 
 نشانگر

رفت ) ('5-'3)برگشت  3'-5' ) 

93 446-466 GCTGCTATTCTGTTGATGTG CAACTGCAAAGACAACATCC 6 GUJ0073 

96 344-364 TTCAGGGTAGCAGTCATCTC CACCAACCACCTTCATCTTC 43 GUJ0069 

99 449-493 ACTCCTCCTCTTTCTCCCTC TCCCGTCTCCCGATGTGTTT 66 GUJ0084 

46 334-343 CTCTTGTATTGTAACTGGGC AGCCATAGAGGGCTATTAAG 46 GUJ0093 

 .اتصال آغازگر به رشته الگو ۀدمای بهین .3)جفت باز(،  Base pair. 3 پیوستگی، ۀبلدرچین ژاپنی بر اساس نقش دوموقعیت نشانگرها روی کروموزوم  .4

 

 F2تیپی پرندگان نسل فنو یها آمار توصیفی داده ۀخلاص .3جدول 

3میانگین  حداقل حداکثر مانده انحراف معیار باقی درصد ضریب تغییرات
4تعداد  

 صفت 

 وزن سینه 633 36/34 33/46 76/96 46/3 33/7

 وزن ران 633 66/34 34/3 67/36 46/4 41/1

 وزن قلب 633 36/4 93/6 64/3 44/6 47/43

 وزن سر 633 36/9 64/6 93/1 33/6 66/9

 وزن طحال 644 46/6 63/6 33/6 63/6 63/33

 معده وزن پیش 634 46/6 69/6 33/6 46/6 96/49

 اروپیجیال ةوزن غد 666 36/6 63/6 49/6 61/6 31/39

 وزن روده 633 66/1 64/3 46/49 46/4 33/44

 درصد روده 634 34/4 34/3 73/43 49/4 94/47

 معده درصد پیش 643 94/6 46/6 43/4 34/6 43/413

 درصد قلب 634 63/4 44/6 33/4 66/6 63/64

 درصد سر 634 33/9 46/3 41/7 33/6 31/41

 درصد سینه 634 33/39 36/3 43/61 34/3 36/7

 درصد طحال 649 17/6 36/6 36/6 74/6 37/446

 درصد بورس 663 44/6 36/6 31/6 37/6 67/393

 .شده برای اثرات ثابت جنس و هچ میانگین تصحیح .3تعداد مشاهدات برای هر صفت،. 4

 

 QTLغلبه و ایمپرینتینگ  ،نتایج آنالیز اثر افزایشی ۀخلاص .3جدول 

4 1نشانگر
VQTL 

  QTLاثر  
F ةآمار

9 صفت (cM) 4 موقعیت 3
A (SE) 

6
D (SE) 3

I (SE) 

GUJ0084 43/6 (36/6)66/6- (44/6)67/6- (31/6)96/6- 
 وزن سینه 63 66/1**

GUJ0069 36/6 (46/6)36/6 (46/6)14/6 (43/6)44/6 
 وزن روده 6 36/1**

GUJ0084 39/6 (63/6)64/6- (46/6)44/6 (63/6)63/6 
 وزن قلب 94 93/1**

GUJ0084 36/9 (63/6)34/6- (43/6)96/6- (63/6)63/6- 
 وزن سر 63 41/7**

GUJ0084 44/3 (64/6)64/6- (43/6)64/6- (64/6)64/6- 
 دهمع وزن پیش 69 39/6*

GUJ0084 44/3 (37/6)67/6- (43/6)67/6- (34/6)63/6- 
 درصد سینه 66 17/6*

GUJ0084 17/6 (64/6)6066 (69/6)33/6 (63/6)64/6 
 درصد قلب 94 36/1**

GUJ0073 44/3 (64/6)66/6 (63/6)64/6 (64/6)64/6 
 معده درصد پیش 6 76/3*

GUJ0073 66/6 (46/6)41/6 (41/6)76/6 (46/6)69/6 **63/1 6 درصد روده 

)اشتباه  QTLاثر افزایشی . 3درصد در سطح کروموزوم،  4و  9در سطح  QTL دار ابه ترتیب اثر معن **و  *. 3بر حسب سانتی مورگان،  QTLموقعیت . 4

 .QTLنشانگر به موقعیت  ترین یکنزد .QTL ،1واریانس . QTL ،4اثر ایمپرینتینگ . QTL ،9 ۀاثر غلب. 6استاندارد(، 
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 با هچ QTLغلبه و ایمپرینتینگ  ،نتایج آنالیز اثر متقابل افزایشی ۀخلاص .6جدول 

 و هچ QTLاثر متقابل 
3 6نشانگر هچ

VQTL ةآمار F
3

4موقعیت 
(cM) صفت 

I(SE)
1

 D(SE)
4

 A(SE)
9

 

(33/6)46/4 - (31/6)74/6- 4 
GUJ0084 64/6 

 وزن طحال 33 3/3**
- (37/6)64/4 - 3 

(34/6)44/6- - - 3 GUJ0084 64/3 
 وزن ران 69 31/4*

(33/6)63/6- (34/6)74/6- - 3 GUJ0084 66/9 
 وزن سینه 63 61/3*

- (36/6)14/6- - 6 GUJ0084 34/6 
 معده وزن پیش 69 43/3*

- (36/6)61/4 - 9 GUJ0084 94/3 
 وزن قلب 96 46/3*

- (37/6)69/4- - 4 
GUJ0084 36/4 

 وزن سر 36 69/3**
(33/6)99/6- - - 9 

- (36/6)49/4 - 3 GUJ0084 93/9 
 درصد روده 63 43/3**

(64/6)66/6 - (64/6)63/6- 3 
GUJ0084 64/6 

 درصد طحال 33 37/3**
- (64/6)66/6 - 3 

- (46/6)39/6 - 9 GUJ0084 73/3 
 درصد قلب 96 61/3*

(43/6)33/6 - - 3 
GUJ0084 93/3 

 درصد سر 64 64/3*
(43/6)33/6- - - 3 

 (71/6)43/3- - 3 GUJ0084 97/3 
 درصد بورس 69 63/3*

(31/6)46/6- (33/6)71/6- - 3 
GUJ0084 14/6 

 درصد سینه 69 37/3*
(33/6)94/6 (34/6)66/4- - 3 

 ترین یکنزد .QTL، 6واریانس . 3 سطح کروموزوم،درصد در  4و  9در سطح  QTL اداربه ترتیب اثر معن **و  *. 3بر حسب سانتی مورگان،  QTLموقعیت . 4

 . QTLاثر ایمپرینتینگ . QTL ،1 ۀاثر غلب. 4)اشتباه استاندارد(،  QTLاثر افزایشی . QTL .9نشانگر به موقعیت 

 
 با جنس QTLغلبه و ایمپرینتینگ  ،نتایج آنالیز اثر متقابل افزایشی ۀخلاص .9جدول 

 و جنس QTLاثر متقابل 
6نشانگر جنس

 
3

VQTL ةآمار F
3

4موقعیت 
(cM) صفت 

I(SE)
1

 D(SE)
4

 A(SE)
9

 

(43/6)33/6 - - 3 GUJ0084 64/6 
 روپیجیالاوزن  69 37/3*

- (46/6)94/6- - 3 GUJ0084 41/3 
 وزن سینه 63 43/3**

 (34/6)46/6- (49/6)69/6- 3 GUJ0069 61/9 
 وزن سر 31 31/6**

(49/6)37/6- - - 4 
GUJ0084 34/6 

 معده وزن پیش 67 16/3**
- (47/6)93/6- - 3 

- (31/6)43/6 - 4 
GUJ0084 39/3 

 وزن قلب 94 73/3**
- (43/6)47/6 - 3 

- (33/6)33/6 - 3 GUJ0073 39/6 
 وزن روده 6 64/6**

- (33/6)64/6 - 3 GUJ0073 97/6 
 درصد روده 6 33/6**

- (61/6)36/6 - 4 
GUJ0084 73/3 

 درصد قلب 94 41/3**
- (64/6)33/6 - 3 

- (47/6)43/6- - 3 GUJ0084 33/3 
 درصد سینه 64 1/3*

 ترین یکنزد .QTL، 6واریانس . 3 درصد در سطح کروموزوم، 4و  9در سطح  QTL دار ابه ترتیب اثر معن **و  *. 3بر حسب سانتی مورگان،  QTLموقعیت . 4

 . QTLاثر ایمپرینتینگ . QTL ،1 ۀاثر غلب. 4)اشتباه استاندارد(،  QTLشی اثر افزای. QTL .9نشانگر به موقعیت 

 

افزایشی،  QTLدر مدل دوم که شامل اثر متقابل 

 شد. دار معناصفت  43 ،غلبه و ایمپرینتینگ با هچ بود

قرار  GUJ0084 نشانگربه تمامی این صفات نزدیک 

دارای  3و  3 های داشتند و بیشتر این صفات در هچ

اغلب این صفات  بودند و دار معناشترین اثر بی

QTL با اثرات غلبه و ایمپرینتینگ  یدار معناای ه
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 (، وزن سینه>64/6P) داشتند. صفات وزن طحال

(69/6P<وزن پیش ،) ( 69/6معدهP<وزن ،)  قلب

(69/6P<وزن سر ،) (64/6P< درصد روده ،)

(64/6P<درصد طحال ،) (64/6P<درصد قلب ،) 

(69/6P<د ،)رصد بورس (69/6P<و )  درصد سینه

(69/6P<به ترتیب در موقع )69، 63، 33 های یت ،

سانتی مورگان و در  69، 69، 63،96، 63، 36 ،96

و درصد سینه در  3، 9، 3، 3، 4، 9، 6، 3، 3های  هچ

دار بودند.  معنا ۀدارای اثر غلب (3و  3های ) هچ

 بهوزن سینه و درصد سینه علاوه بر اثر غل یها صفت

 ایمپرینتینگ نیز بودند. صفات وزن طحال دارای اثر

(64/6P<وزن ران ،) (69/6P<وزن سینه ،) 

(69/6P<درصد طحال ،) (64/6P< به ترتیب در ،)

سانتی مورگان و در  33، 63، 69، 33 های یتموقع

 ( و>69/6P) و صفات درصد سر 3، 3، 3، 4های  هچ

، 64 ایه یت( به ترتیب در موقع>69/6P) درصد سینه

( 3و  3سانتی مورگان و هر صفت در دو هچ ) 69

 دار بودند. درصد طحال دارای اثر ایمپرینتینگ معنا

(64/6P<و وزن طحال ) (64/6P< به ترتیب در )

 علاوه بر اثر ایمپرینتینگ دارای اثر 3و  4های  هچ

 (.6)جدول  افزایشی نیز بودند

 افزایشی، QTLدر مدل سوم که شامل اثر متقابل 

دار شد.  صفت معنا 3 ،غلبه و ایمپرینتینگ با جنس بود

دار  بیشتر این صفات در جنس ماده و با اثر غلبه معنا

 (، وزن قلب>64/6P) معده صفات وزن پیش بودند.

(64/6P<وزن روده ،) (64/6P<درصد روده ،) (64/6P< ،)

(، وزن >69/6P) (، درصد سینه>64/6P) درصد قلب

 های یت( در موقع>64/6P) سر( و وزن >64/6P) سینه

سانتی مورگان و به  31، 63، 64، 94، 6، 6، 94، 67

، 3، 3، 3(، 3و4، )3، 3(، 3و4، )3 یها ترتیب در جنس

QTL دار با اثر غلبه داشتند و وزن سر علاوه بر اثر  معنا

غلبه در همان موقعیت دارای اثر افزایشی نیز بود. بیشتر 

قرار داشتند. وزن  GUJ0084این صفات نزدیک نشانگر 

بودند و  GUJ0073روده و درصد روده نزدیک نشانگر 

دو صفت  قرار داشت. GUJ0069وزن سر نزدیک نشانگر 

غدة اروپیجیال  ( و وزن>64/6P) معده وزن پیش

(69/6P<به ترتیب با موقع )سانتی  69و  67 های یت

 QTLهر دو دارای ، GUJ0084 مورگان و نزدیک نشانگر

)نر( و 4با اثر ایمپرینتینگ به ترتیب در جنس دار  معنا

 .(9)جدول  )ماده( بودند3

در سه مدل مختلف، صفات  ذکرشدهاز بین صفات 

، درصد سینه و معده پیشوزن سینه، وزن قلب، وزن 

 های یتها و در موقع قلب همگی در تمامی مدلدرصد 

دار با  معنا  GUJ0084،QTL مشابه و نزدیک به نشانگر

اول و  یها را نشان دادند. وزن روده در مدل اثر غلبه

دار با  معنا  QTLسانتی مورگان صفرسوم در موقعیت 

اثر غلبه را نشان داد. درصد روده فقط در دو مدل دوم 

 صفرو  63متفاوت  های یتو سوم به ترتیب در موقع

دار با اثر غلبه را نشان داد.  معنا QTL سانتی مورگان

سانتی  31و  63متفاوت  های یتوزن سر نیز در موقع

 QTL اول و سوم به ترتیب یها مورگان و در مدل

دار با اثرات غلبه و افزایشی را نشان داد. صفات  معنا

وزن و درصد طحال و وزن بورس فقط در مدل دوم 

دار با هر  معنا QTL دار شدند. وزن و درصد طحال معنا

دند و را نشان دا سه اثر افزایشی، غلبه و ایمپرینتینگ

برآوردی برای این صفات صفر بود.  QTLواریانس 

فقط در مدل سوم و با اثر  4روپیجیالوزن غدة اصفت 

 را نشان داد. (>69/6P) دار معنا QTLایمپرینتینگ 

برای  دار معناهای  QTLدر هر سه مدل اغلب 

 ۀژنی را نشان دادند. منظور از اثر غلب ۀصفات، اثر غلب

QTL،  و ژنوتیپ هموزیگوت میانگین دانحرافQTL 

(QQ  وqq( از ژنوتیپ هتروزیگوت )Qq است. در )

بیشتر  ،غلبهاثر مدل دوم اثر ایمپرینتینگ نیز علاوه بر 

را  یرخود قرار داد که بیشترین تأث یرصفات را تحت تأث

وقتی اثر ایمپرینتینگ در جایگاهی در هچ دوم داشت. 

یگاه، افراد توان گفت در آن جا یمدار باشد،  خاص معنا

دارای ژنوتیپ هتروزیگوت بسته به اینکه یک آلل 

خاص را از پدر دریافت کرده باشند یا مادر، 

دهند. در پژوهش حاضر  های متفاوتی نشان می فنوتیپ

متقابل  های یتلاق( و ایجاد F2به دلیل ماهیت طرح )

یابی، امکان برآورد اثر ایمپرینتینگ  در جمعیت نقشه

ایمپرینتینگ  (.Jabbari et al., 2014) وجود داشت

ژنومی مکانیسم ژنتیکی مهم و خاصی در پستانداران 

                                                                               
1. Uropygial gland or Preen Gland (A Bird's Oil 

Gland( 
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است که در انتقال غذا از مادر به جنین و نوزاد 

نقش مهی دارد. ایمپرینتینگ نابجا نیز  ،دنیاآمده به

 Reik) شود یمم ومختلف و سندر های یماریب موجب

& Walter, 2001.) 

ف نزدیک یک نشانگر مختل یها صفاتی که در مدل

 ةدهند نشان ، به احتمال زیاددارند معنا QTL خاص دارای

پلیوترپی است. صفات وزن سینه، وزن قلب،  ةاثر بالقو

معده، درصد سینه، درصد قلب در هر سه مدل  وزن پیش

دار شدند. وزن طحال و  معنا GUJ0084نزدیک به نشانگر 

ر توأم دار با هر سه اث معنا QTLدرصد طحال دارای 

افزایشی، غلبه و ایمپرینتینگ بود و درصد واریانس 

 بود. 64/6فنوتیپی برای این صفات 

، بخشی از QTLمنظور از واریانس فنوتیپی ناشی از 

 QTL یلهوس نظر است که به واریانس فنوتیپی صفت مورد

برآوردی در این تحقیق  QTL. واریانس شود یایجاد م

غلبه و ایمپرینتینگ در  با اثر افزایشی، یهایQTLبرای 

های با اثر متقابل QTLدرصد، برای  44/3-17/6 ةمحدود

QTL ةافزایشی، غلبه و ایمپرینتینگ با هچ در محدود 

 QTLهای با اثر متقابل QTLدرصد و برای  93/9-64/6

 ةافزایشی، غلبه و ایمپرینتینگ با جنس در محدود

 درصد بود. 61/9-64/6

و  باره یک F2مام جمعیت با توجه به اینکه ایجاد ت

نبود، برای تولید حداکثر نتاج  یرپذ امکانهچ یک طی 

F2  به ازای هرکدام از والدین نر، در طی پنج هچ

متوالی این جمعیت ایجاد شد. بنابراین اثر هچ به 

در شناسایی  یتوجهشایان  یرتأثعنوان یک اثر ثابت 

 داشت.  مورد نظر های یگاهجا

ل سوم بیشتر صفات در در مدشایان ذکر است 

یکی از دلایل  که ندشددار  جنس ماده و با اثر غلبه معنا

در  پرندگان ماده تر بزرگ ۀجث و یشترب وزن تواند یمآن 

 (.Vali et al., 2005) باشد ینبلدرچ نرها در مقایسه با

در بلدرچین  QTLیابی مکانهدف از این تحقیق، 

 یابی یتو موقعژاپنی بود و این اولین گزارش از بررسی 

اثرگذار روی صفات مهم تجاری مرتبط با  های یگاهجا

در بلدرچین ژاپنی  3آن روی کروموزوم  یلاشه و اجزا

 بود. 

ران از لحاظ وزن صفات لاشه مانند وزن سینه و 

ند و در این تحقیق برای دار یاقتصادی اهمیت فراوان

که در اصلاح نژاد د یافت شهایی QTL این صفات

هستند. علاوه بر این صفات، حائز اهمیت اتی صف ،طیور

معده، وزن  لاشه )وزن قلب، وزن پیش یبرای اجزا

 یدار معناهای QTL ،طحال و...( نیز در هر سه مدل

مستقیم یا  توانند ییافت شد که هر یک از این اجزا م

 یرگذارتأثاقتصادی مهم در طیور  بر صفات یرمستقیمغ

زیادی از  ۀشه مجموعلا یاجزا مرتبط با باشند. صفات

مختلف هستند که  های یگاهجابر  یرگذارتأثصفات 

مصرف خوراک، تخصیص مواد مغذی، مقدار اشتها، 

ترکیب بدنی، نرخ متابولیکی، فعالیت فیزیکی و فعالیت 

مثال،  برای. دهد یمقرار  یرتأثو ... را تحت  یدمثلیتول

طحال نقش مهمی در تشکیل بافت لنفی جنینی دارد. 

لنفاوی ثانویه محسوب  ارگانزمان هچ، طحال یک  در

را برای اثر متقابل میان  یکه محیط مناسب شود یم

کند  ینفاوی فراهم مغیرل لنفاوی و یها سلول

(Davison et al., 2008.)  طحال به عنوان بخشی از

)برای مثال، گلبول سفید  سیستم ایمنی بدن به تولید

 درو  پردازد یم خونی یها سلول سازی یرهذخو  خون(

 .شود یمجزئی از سیستم گردش خون محسوب  واقع

است.  بادی یآنتنقش بورس فابریسیوس تولید 

توسط بورس برای طیور ضروری است.  زایی یمنیا

که  کند یمرا فراهم  B های یتلنفوسبورس منبعی از 

هستند. اگر بورس در اوایل رشد  بادی یآنت یدکنندةتول

قادرند فقط  ها جوجه ،بین برودساعت اولیه( از  46)

IgM یها پاسخو قادر به  غیراختصاصی تولید کنند 

از  (.Davison et al., 2008) خاص نیستند بادی یآنت

مکانیسم  ینتر مهمایمنی هومورال  طرف دیگر نیز

خارج سلولی و ترشحات  های یکروبمدفاعی در برابر 

. مسئول اصلی این نوع ایمنی هاست آنسمی 

در  ها آنمنشأ  که Glick (1994) هستند  Bی اه سلول

پستانداران مغز استخوان و در پرندگان بورس 

که . بنابراین اعتقاد بر این است استفابریسیوس 

بورس در پرندگان مانند تیموس چندین فعالیت 

 Glick) دارد یدمثلتولاندوکرینی در ارتباط با رشد و 

et al., 1956.) طحال و بورس هر دو به نحوی در  پس

از طرف  پرنده نقش دارند. یدمثلتولرشد و ، ایمنی

ژنتیکی مکانیسم ت کنترل وزن بدن تحدیگر 

کشف مکانیسم مولکولی که  قرار داردای  یچیدهپ

http://ps.oxfordjournals.org/search?author1=Bruce+Glick&sortspec=date&submit=Submit
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در انتخاب  تواند یم، آن یاجزاصفات لاشه و مربوط به 

 باشد. مؤثرصفات مهم تجاری  کارآمد

با توجه به اینکه تحقیقات مشابهی که صفات لاشه 

یابی  نقشه شمارة دو،روی کروموزوم  را در بلدرچین و

موقعیت  ۀبا مقایس ؛ بنابراینوجود ندارد ،باشد کرده

QTL روی کروموزوم دو بلدرچین  شده ییشناساهای

برای صفات  شده گزارشهای QTLموقعیت  ژاپنی با

وم را از لحاظ این بخش از ژن توان یممشابه در مرغ، 

 .ساختاری بررسی کرد

گوشتی و  یها جوجهتلاقی  در تحقیقی از

 لاشه یدرصد اجزابرای  دار معناهای QTL ،گذار تخم

 های یتموقعیافت شد. برای صفت درصد سینه در 

 QTL ،3روموزوم سانتی مورگان روی ک 363و  494

 Baron et) شد کشفبا اثر افزایشی مثبت  یدار معنا

al., 1991.) سینه در  ۀبرای درصد ماهیچ همچنین

 McElroy سانتی مورگان  6/33و  4/14 های موقعیت

et al. (2006) سینه در جمعیت  ۀبرای وزن ماهیچ و

 های موقعیتدر  3روی کروموزوم  پلیموت راک سفید

یافت  دار معنا QTLسانتی مورگان  333و  663و  11

 QTLدر تحقیق دیگری چند  (.Gil et al., 2008) شد

شکمی در  ۀاز صفات وزن چربی محوط دار معنا

سانتی مورگان با اثر افزایشی، درصد وزن  43موقعیت 

فیله )وزن زنده بعد از انتقال به مرکز فراوری( با اثر 

درصد سانتی مورگان،  41مادری منفی در موقعیت 

وزن گوشت سفید )وزن زنده بعد از انتقال به مرکز 

سانتی مورگان با اثر مادری  43فراوری( در موقعیت 

سانتی مورگان با اثر افزایشی منفی، درصد  74منفی و 

داخلی )وزن زنده بعد از انتقال  یوزن لاشه بدون احشا

سانتی مورگان با اثر  443به مرکز فراوری( در موقعیت 

گوشتی تجاری  یها جوجه 3کروموزوم غلبه روی 

 دیگر ای هدر مطالع (.McElroy et al., 2006یافتند )

 تجاری از لاین نر یفرد منحصربه F2 های یتلاق

لاین همخون که از نظر  3و  گوشتی یها جوجه

برای ( Fayoumiو  Leghornژنتیکی مجزا بودند )

 .اجرا شدمؤثر بر صفات لاشه در مرغ  QTL شناسایی

، برای وزن گوشت سینه در سطح Leghornتلاقی در 

درصد  4ژنومی و وزن قلب در سطح  درصد 4

سانتی مورگان  313و  337کروموزومی در موقعیت 

QTL همچنین در تلاقی  وFayoumi برای درصد ،

 36ژنومی در موقعیت  درصد 4طحال در سطح 

گوشت سینه، وزن  برای وزن و درصد ومورگان  سانتی

به ترتیب در  و درصد طحال طحالقلب و وزن 

 (،1/363و  3/374، 964)، 633، 639 های یتموقع

روی  دار معنا QTLسانتی مورگان نیز  9/36و  36

 Ikeobi et al. (2004). همچنین یافت شد 3کروموزوم 

سینه با استفاده  ۀماهیچبرای صفت  3کروموزوم  روی

ز ا F2از وزن لاشه به عنوان کوواریت در یک جمعیت 

 گوشتی تجاری یها جوجههای لگهورن سفید  لاین

QTL کردند شناسایی  دار معنا(Zhou et al., 2006). 

ه گرفتکه روی جمعیت مرغ انجام  یدر تحقیق دیگر

، 33/444صفر،  های موقعیتبرای وزن طحال در  ،بود

 ،3سانتی مورگان روی کروموزوم  13/343و  61/393

QTL دششناسایی  دار معنا .(Lei et al., 2012)  در

اینکه با  ،مرغ دربارةسایر محققان  های گزارش

ی نشانگرهامطابق با  دقیقاً شده شناسایی های موقعیت

 ها آن در این پژوهش یا در نزدیکی موردبررسی

اما در صفاتی مانند درصد و وزن سینه و وزن  ،نیستند

را به  ها آن توان میطحال با توجه به فواصل، 

در پژوهش حاضر نزدیک  شده زارشگ های موقعیت

سانتی  336برای درصد سر در موقعیت قلمداد کرد. 

با اثر افزایشی منفی یافت  یدار معنا QTLمورگان نیز 

وزن بورس فابرسیوس نیز  (Baron et al., 1991). شد

در پلیموت راک سفید در یک طرح تلاقی لاین، روی 

و  33 های موقعیتبه ترتیب در  34و  41کروموزوم 

 Park) را نشان داد داری معنا QTLسانتی مورگان  41

et al., 2006.)  69نتایج این پژوهش نیز در موقعیت 

سانتی مورگان برای وزن بورس فابرسیوس جایگاه 

را شناسایی کرد که اولین گزارش برای این  داری معنا

  .است 3صفت روی کروموزوم 

 

 کلی گیری یجهنت

یابی صفات  نقشه هدفا بتاکنون چندین تحقیق 

ه که در گرفتاقتصادی در بلدرچین ژاپنی انجام 

صفات مرتبط با لاشه در نظر  ها پژوهشاز این  یک یچه

 ینۀزم درگرفته نشده است و این اولین گزارش 

بر صفات مرتبط با لاشه در  مؤثرهای QTLیابی  نقشه
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در این تحقیق تعدادی از نواحی  .استبلدرچین ژاپنی 

شمارة دو تبط با صفات لاشه روی کروموزوم ژنومی مر

بلدرچین ژاپنی شناسایی شد. نتایج این پژوهش نقش 

توارث غیرمندلی )ایمپرینتینگ ژنومی( و اثرات 

در  لاشه که ژنی را در چندین صفت پلیوتروپی و تک

 . دهد یمنشان  ،اصلاح نژاد بلدرچین اهمیت دارند

 سپاسگزاری

دانشگاه  یپژوهشنت از محل گرا یقتحق ینا ینۀهز

ده ش ینتأمدوم مقاله  ةبه نگارند کرمانباهنر  یدشه

ی پرور دامایستگاه است. نگارندگان مقاله از کارکنان 

بخش علوم دانشجویان  دانشگاه شهید باهنر کرمان و

 .گردد، تشکر و قدردانی میدامی
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ABSTRACT 

The aim of present research was to locate genomic loci (QTL) on chromosome 2. Itis associated with the 

carcass traits in Japanese quail. The F1 population was created by using reciprocal crosses between two 

strains of white birds (layer) and wild (broiler) birds. The F2 birds (422 birds) were derived by random 

mating of the F1 birds. All of the F2 birds were slaughtered at 35 days of age and recorded for carcass 

traits. Blood samples were collected at slaughtering time to genotype for four microsatellite markers on 

chromosome 2. Genotypic and phenotypic data were analyzed for QTL mapping with interval mapping 

method based on regression applying three different genetic models. A total number of 15 loci was found 

to be significantly associated with carcass traits. In the first model all traits with dominance effect were 

significant. The second model often had significant QTL with dominance and imprinting effects and all 

the traits were closest to the GUJ0084 marker. When it comes to the third model, most of the traits were 

significant in the female with dominance effect. Results of this study showed the role of Non-Mendelian 

inheritance (genomic imprinting) and pleiotropy as well as single gene effects in some traits.  
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