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 چکیده

با صفات شیر در بزهای نژاد  آنو ارتباط  ACACAچندشکلی ژن  ۀاین پژوهش با هدف مطالع

خراج گیری و است خون ،رأس بز شیری نژاد مهابادی 151 برایاین منظور  ه. بگرفتمهابادی انجام 

DNA ژن  11اینترون  ۀیافته صورت گرفت. قطع از خون به روش نمکی بهینهACACA به کمک ،

روش از پلیمراز تکثیر شد. برای بررسی چندشکلی قطعات تکثیرشده،  ای یرهزنج یها واکنش

ه الگوی متفاوت بهفت ( استفاده شد. در نهایت SSCP) DNA یا رشته تکچندشکلی فضایی 

 ۀبز با شمار ACACAبا یکدیگر و با توالی ژن  ها یتوال ۀردیفی و مقایس مدست آمد که با ه

 های یتموقع، در مجموع هفت جهش در جمعیت بز مهابادی در NC_022311 دسترسی

(، Aبه  G)تغییر باز 151511(، Aبه  G)تغییر باز 151518(، Gبه  T)تغییر باز 151513

(، Cبه  T)تغییر باز 151328(، Aبه  Cز )تغییر با151112(، Cبه  T)تغییر باز 151411

با صفات تولید شیر )مقدار تولید، درصد  SNP ( مشاهده شد. ارتباط هر Tبه  C)تغییر باز 151354

و نتایج حاکی از اثر  شدبررسی  SAS 9.1 افزار نرم ابدنی( ب یها سلولچربی و پروتئین و تعداد 

اول  SNPتولید شیر و  ر( بP<11/1نجم )( و پ=15/1P(، سوم )=15/1Pدوم ) SNP دار امعن

(111/1P=( ششم ،)111/1P=( و هفتم )11/1>Pب )درصد چربی شیر بود. ر 

 

 .ACACA ،PCR-SSCP صفات تولید شیر، بز مهابادی، چندشکلی، ی کلیدی:ها واژه

 

 مقدمه

کلیدی  (، آنزیمیACACAاستیل کوآ کربوکسیلازآلفا )

 استحیوانی  یاه بافتدر تنظیم سنتز اسیدچرب در 

و کنترل  یرپذ برگشتکه به دو روش فسفریلاسیون 

در تنظیم  شود، یمنتایج آن که کنترل مزمن نامیده 

 ,.Moioli et alسنتز اسیدهای چرب دخیل است )

بیوسنتز ة همچنین آنزیم محدودکنند ؛(2005

پالمیتیک اسید و اسیدهای چرب بلند زنجیره در شیر 

(. این آنزیم García-Fernández et al., 2010است )

در ساخت اسیدهای چرب، پروکتیدها،  یفاکتور مهم

. هاست سلولفلاوونوئیدها و ترکیبات مهم برای رشد 

 کوآ یلاستدر جانداران عالی، افزایش در فعالیت سلولی 

از  کوآ یلمالونکربوکسیلازآلفا، موجب افزایش تولید 

افزایش کردن استیل کوآ و در نتیجه  طریق کربوکسیله

(. Volpe et al., 2006) شود یم چرب یدهایاسسنتز 

کردن تقسیم مواد مغذی  هماهنگدر  ها یتفعالاین 

محیطی نقش محوری دارد. این  یها بافتبین کبد و 

انطباقی برای پاسخ به نیازهای  راهبردبخشی از 
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، گرسنگی و ای یهتغذنواحی  ۀوسیل هفیزیولوژیکی ب

(. ژن Travers & Barber, 2001تولید شیر است )

ACACA ولی بیان آن در شود یمطور فراگیر بیان  هب ،

های شیری(  )آدیپوز، کبد و غده 4های لیپوژنیک بافت

مسئول برقراری متابولیسم  ها بافتبیشتر است. این 

. برای مثال در هستندمنطبق با نیازهای فیزیولوژیکی 

ها در  در شیر، سنتز آن چرب یدهایاسمدت سنتز 

و در نتیجه اولویت در  شود یمافت چربی محدود ب

های پستانی تعلق  لیپوژنیک به غده سازهای یشپ

. این ژن در گاو (Travers & Barber, 2001) گیرد یم

آمینو اسید را  3964قرار دارد و  43روی کروموزوم 

قرار دارد و  43در مرغ روی کروموزوم  کند، یمکد 

در گوسفند روی  و کند یمآمینواسید را کد  3936

و  استاگزون  06و دارای  ردقرار دا 44کروموزوم 

 García-Fernández) کند یمآمینو اسید را کد  3964

et al., 2010 قرار دارد و  43(. در بز نیز روی کروموزوم

 ,.Badaoui et al) کند یمآمینواسید را کد  4393

2007; Dong et al., 2013 امروزه نقش این ژن در .)

به  ل کمی و کیفی چربی شیر و گوشت کاملاًکنتر

ثر ؤطوری که یک ژن کاندیدای م هب؛ اثبات رسیده است

 Moioli et) شود یمبر صفات شیر و گوشت معرفی 

al., 2005; Shin et al., 2011; Dong et al., 2013.) 

مبنی  Badaoui et al. (2007)با توجه به گزارش 

تا  66دشکلی اگزون بین چن داری نامعبر اینکه ارتباط 

این ژن با صفات تولیدی در بزهای  cDNAاز  60

)در حالی که تنها یک  اند کردهاسپانیایی مشاهده 

SNP  خاموش در این نواحی کشف شده است( هدف از

اینترون  ۀدر ناحی موجود چندشکلی این تحقیق تعیین

و بررسی ارتباط احتمالی آن با  ACACA ژن 66

 مستقر مهابادی نژاد بزهای ر درصفات رشد و تولید شی

 دامی علوم ایستگاه آموزشی و پژوهشی گروه در

 .تهران بود دانشگاه

 

 ها روشمواد و 

 43ی شیرده و مهاباد س بزأر 34از  پژوهشن یا یبرا

گروه  یو پژوهش یآموزش ایستگاهموجود در  ۀبزغال

                                                                               
1. Lipogenic 

 لیتری میلی 4 یها با استفاده از ونوجکت یعلوم دام

اهرگ وداج یاز س EDTAضد انعقاد  ةماد یحاو

ط سرد به یخون در مح یها نمونه. شد یریگ خون

 زریدر فر DNAمنتقل و تا زمان استخراج  هشگایآزما

 از قبل. شدند ینگهدار گراد درجۀ سانتی -35

شامل تولید شیر،  ریت شاصفرکوردهای مربوط به 

 3بدنی یها سلولدرصد پروتئین، درصد چربی و شمار 

ه بود. رکوردبرداری هفتگی با سعی در شد یریگ اندازه

بزهای شیرده  ۀصورت گرفت و از هم زیادتکرار و دقت 

از خون به روش  DNAشد.  یریگ نمونهرکوردبردای و 

 (Iranpur  &  Esmailizadeh, 2010) استخراج نمکی

شده با  استخراج DNAشد. کمیت و کیفیت  ستخراجا

 335/345 یروش اسپکتوفتومتری )نسبت جذب

( درصد 4نانومتر( و روش الکتروفورز روی ژل آگارز )

 PCRمورد نظر، واکنش  رشتۀتعیین شد. جهت تکثیر 

 Gennet Bioشرکت  PCRمواد مخصوص  ۀوسیل هب

 30جنوبی به شرح زیر با غلظت نهایی واکنش  ةکر

 0/4( MgCl2) : کلرید منیزیمگرفتمیکرولیتر انجام 

 0/3( PCR buffer) (، بافرmM0/4) میکرولیتر

(، بازهای آزاد دزوکسی نوکلئوتید X4) میکرولیتر

(، آغازگر mM 3/5) میکرولیتر 3( dNTPs) فسفات تری

(، آغازگر برگشت mM 0/5میکرولیتر) 30/4رفت 

 Taqمراز  پلی DNA (، آنزیمmM 0/5میکرولیتر) 30/4

آب  و میکرولیتر DNA 3واحد(،  0/4) میکرولیتر 9/5

میکرولیتر. با استفاده از دو آغازگر  3/46دیونیزه 

 .Badaoui et al ه توسطک ACACAژن  یاختصاص

گاه یاز جا یجفت باز 333 قطعۀشدند،  یمعرف (2007)

کربوکسیلازآلفا با استفاده از  کوآ یلاستژن  66اینترون 

تکثیر شد. توالی این دو  مراز یپل ای یرهزنجواکنش 

 .آمده است 4 آغازگر در جدول

فاده از شیب دمایی اتصال و چندین بار با است

توسط دستگاه ترموسایکلر شرایط جدول  PCRواکنش 

مهیا  PCRواکنش  برایحالت  ترین آل یدهابه عنوان  3

 د.ش

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                                               
2. Somatic cell count 
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 شده . مشخصات آغازگرهای استفاده4جدول 

 (C˚) دمای ذوب آغازگر توالی آغازگر 

 GCC TAC GAC GAG ATC ATC ACC-3´ 4/49 -´5 آغازگر رفت

 TTT TCG ACC TGG ATG GTT CTC T-3´ 3/43 -´5 آغازگر برگشت

  
 های تکثیر   . شرایط دمایی و زمانی چرخه3 جدول

 تعداد چرخه زمان گراد( یسانتدما ) فرایند

 4 دقیقه 6 30 سازی اولیه واسرشت

 ثانیه 05 36 سازی واسرشت
 

90 
 ثانیه 45 44 اتصال

 ثانیه 25 23 بسط

 4 دقیقه 2 23 بسط نهایی

 

 XPلر مدلیکدستگاه ترموسا ۀوسیل هتکثیر ب

BIOER  نشک. پس از انجام واگرفتانجامPCR  یبرا 

رشده یثکت DNA قدارر و صحت و میثکنان از تیاطم

روی  PCRتروفورز محصولات حاصل از کنش، الکدر وا

ی که د. در صورتشو بررسی  جرا( ادرصد 3) ژل آگارز

طور مناسب تکثیر نشده بود )دارای اسمیر  هب یا نمونه

تا  شد یمیا باند اضافه یا باند ضعیف بود( دوباره تکثیر 

حاصل  ها نمونهباندهای مطلوب و یکدست برای همه 

الگوهای باندی ناشی  تفاوتبه منظور تشخیص  شود.

از چندشکلی احتمالی در جایگاه مورد نظر از روش 

( SSCP) شده یا رشته تک DNAاختار الکتروفورز س

میکرولیتر محصول  6استفاده شد. برای این منظور 

PCR  آمید ) میکرولیتر محلول حاوی فرم 44باSSCP 

Dye ۀدرج 34دقیقه در دمای  45و شد ( مخلوط 

 -35و سپس به فریزر با دمای  گرفتقرار  گراد یسانت

ا از هم جد ها رشتهمنتقل شد تا  گراد یسانت ۀدرج

باقی بماند. سپس به داخل  یا رشته تک DNAو  وندش

( که از قبل درصد45) آمید ژل پلی اکریل یها چاهک

قرار داده  TBA x4آماده و داخل تانک حاوی بافر 

ولت  955نتقل شد. سپس جریان برق م شده بود،

ساعت در این شرایط الکتروفورز  36و  شد وصل

زی به روش آمی جریان داشت. پس از این مرحله رنگ

نیترات نقره صورت گرفت و پس از مقایسه و تعیین 

صورت تصادفی  هالگوهای متفاوت از هر الگو دو نمونه ب

یابی به شرکت تکاپوزیست در شرکت  جهت توالی

Bioneer و  یابی یتوالجنوبی ارسال شد. پس از  ةکر

فراوانی ژنی و  ۀو محاسب ها دامتعیین ژنوتیپ تک تک 

این  ،های جایگاه مورد بررسیSNPژنوتیپی برای 

مربوط به تولید شیر،  یها دادهاطلاعات به همراه 

بدنی وارد  یها سلولپروتئین، چربی و شمارش 

تست ۀ وسیله . توزیع صفات بشد Excelافزار  نرم

و  شدآزمون   Univariateۀشاپیرو ویلک از طریق روی

 ۀدر مورد صفاتی که توزیع نرمال نداشتند، روی

Transreg  افزار نرمبا SAS سازی استفاده  برای نرمال

 SAS 9.1 افزار نرماز  ها دادهکردن  شد. بعد از نرمال

استفاده شد. در این  ها دادهبرای آنالیز  MIXED ۀروی

به عنوان عامل  ACACAژن  یها جهشآزمایش اثر 

ثابت تأثیرگذار بر صفت تولید شیر، پروتئین، چربی و 

مدل قرار  ۀشیر در معادلبدنی  یها سلولشمارش 

 ةشد مشاهده های یپژنوتبه این صورت که  گرفت؛

SNP های ژنACACA سال زایش و ماه رکوردگیری ،

رکوردبرداری در هر  ةعنوان عوامل ثابت و اثر دور به

عنوان عامل تصادفی در مدل قرار گرفت. به  حیوان به

شده برای آنالیز واریانس  مدل استفاده ۀطور کلی معادل

 به صورت زیر بود:
Yijkln = µ + Gi  + Sj + Mk + Pl(Animalm )+ eijklmn 

 

از مشاهدات مربوط به مقدار شیر،  یکهر  ،Yijkه ک

؛ های بدنی سلول قداردرصد چربی، درصد پروتئین و م

µ ،؛ن صفت در جامعهیانگیم Gi،  اثرi ُپین ژنوتیما 

(ACACA)؛ Sj، اثرj ُ؛مین سال زایشا Mk،  اثرk ُمین ا

رکوردبرداری  ةاثر دور ،Animalm Pl)) ؛ماه رکوردگیری

l ُم در حیوان اm ُم و اeijklmn، .اثر عوامل باقیمانده بود 
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برای آنالیز صفات رشد مانند وزن تولد، وزن از 

شیرگیری، وزن نهایی و افزایش وزن روزانه نیز عوامل 

قلو یا چندقلو و عوامل  ثابت ماه و سال زایش، تک

خوراک مصرفی و وزن مادر  قداروزن تولد، م ۀهمبست

 در هنگام زایش در مدل قرار گرفتند.

 

 نتایج 
 DNAت استخراج یفکی

وسیلۀ نانودراپ  شده، به استخراج DNAکمیت و کیفیت 

درصد 4)اسپکتوفتومتری( و الکتروفورز بر روی ژل آگارز 

یی که باندهای ضعیف ها نمونه(. 4بررسی شد )شکل 

 DNAدوباره استخراج شدند. تعیین خلوص ، دادندنشان 

شده با روش اسپکتوفتومتری با دستگاه  استخراج

 DNAنانودراپ، نتایج حاصل از ژل آگارز را در استخراج 

 DNAی ها نمونهدر  335/345تأیید کرد. نسبت جذب 

قرار داشت و در  5/3تا  3/4شده در محدودة  استخراج

و عاری از در حد بالایی بوده  DNAنتیجه خلوص 

 (.3 شکلیا پروتئین بود ) RNAآلودگی 

 

 
 درصد(4شده روی ژل آگارز ) های استخراجDNA. الکتروفورز 4شکل 

 

 
 شده های استخراجDNA. نتیجۀ نانودراپ 3 شکل

 

 ACACAژن  44اینترون  ۀر قطعیثکت

 SSCPای پلیمراز، با روش  یرهزنجمحصولات واکنش 

گر وجود هشت الگوی بیان SSCPبررسی شدند. نتایج 

به ترتیب  3تا  4( که از 3باندی متفاوت است )شکل

، 2/6، 9/49، 9/49، 9/49، 2/43، 9/35دارای فراوانی 

درصد بودند. از هر الگو دو نمونۀ تصادفی برای  3/2و  4/3

کرة جنوبی فرستاده شد  Bioneerیابی به شرکت  یتوال

کاملاً  یابی مشخص شد دو الگو توالی یتوالکه پس از 

یکسانی داشتند و در یک گروه قرار گرفتند که به این 

ترتیب هفت الگو و توالی متفاوت به دست آمد. ویرایش و 

 Vectorو  Bio Editی افزارها نرمتوسط  ها نمونهیفی رد هم

NT1 طور  صورت گرفت. به دلیل اینکه ژنوم بز قبلاً به

ن کامل شناسایی نشده بود و همچنین این قطعه از ژ

ACACA یابی نشده بود، این  پیش از این بررسی و توالی

یشان با یکدیگر و با همان ژن و جایگاه ها جهشها و  یتوال

 مشابه در گوسفند مقایسه شد. 
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 ACACAژن  66شده برای اینترون  . الگوهای باندی مشاهده9شکل 

 

هفت جایگاه چندشکل در جمعیت مورد مطالعه و 

-NCبرای بز با شمارة دسترسی شده  توالی ثبت

وجود داشت. در مجموع هفت جهش در  022311

)تغییر 406059های  یتموقعجمعیت بز مهابادی در 

(، Aبه  G)تغییر باز G ،)406043به  Tباز 

به  T)تغییر باز 406465(، Aبه  G)تغییر باز 406022

C ،)406243 تغییر باز(C  بهA ،)406333 تغییر باز(

T  بهC ،)406304 تغییر باز(C  بهT .مشاهده شد )

فراوانی ژنوتیپی و ژنی در کل افراد  SNPبرای هر 

ارائه شده است. برای  3جمعیت محاسبه و در جدول 

SNP هر سه ژنوتیپ ممکن در  0و  9، 3های شمارة

 2و  6، 4های SNPجمعیت وجود داشت، اما درمورد 

در  CTژنوتیپ  SNP 4و برای  TTهای  یپژنوت

مشاهده نشد. فراوانی آللی نیز به همین شکل جمعیت 

محاسبه و در جدول  Gene AlEx 6.41افزار  توسط نرم

 گزارش شده است. 4و شکل  9

 
ها با صفات SNPتجزیۀ واریانس و بررسی ارتباط 

 عملکرد شیر

بودن سایز جمعیت در مقابل تعداد  به علت کوچک

 و بررسی ها دادهشده، از آنالیز  ی مشاهدهها جهش

صورت هاپلوتایپیک پرهیز و ارتباط  ها بهSNPارتباط 

ها جداگانه با صفات مورد نظر بررسی SNPتک  تک

 شد.

 برای معیار خوبی صفت، یک تغییرات ضریب

رود.  یم شماربه صفت در جامعه آن تنوع تعیین

 نشان پژوهش این در شده دیده ضرایب تغییرات

 چربی درصد صفت برای زیادی پراکندگی که دهد یم

 دیگر با مقایسه ی سوماتیک درها سلولو تعداد  شیر

 صفات در بالا تنوع ضریب علت. دارد وجود صفات

 مختلف یها دوره در رکوردگیری تواند یم مطالعه مورد

 به مربوط صفات توصیفی یها آماره .باشد شیردهی

 جدول در شیر و ترکیبات شیر تولید شامل شیر رکورد

 .است آمده 6

 
ها در جمعیت مورد SNPفراوانی ژنوتیپی و آللی . 9جدول 

 مطالعه
SNP فراوانی )درصد( آلل فراوانی )درصد( ژنوتیپ 

4 GG 2/34 G 6/39 
 GT 9/49 T 4/4 
 TT -   
3 AA 3 A 9/32 

 AG 93 G 2/23 
 GG 09   
9 AA 3/2 A 9/32 

 AG 93 G 2/23 
 GG 3/09   
6 CC 30 C 2/32 

 CT 0 T 9/3 
 TT -   
0 AA 9/49 A 4/99 

 AC 4/65 C 6/44 
 CC 4/64   
4 CC 9/49 C 9/49 

 TT 2/34 T 2/34 
 CT -   
2 CC 2/34 C 6/39 

 CT 9/49 T 4/4 
 TT -   

 

 

 

 

 

 

 

 

 الگوی

5 

 الگوی

6 

 الگوی

7 

 الگوی

8 

 الگوی

4 

 الگوی

3 

 الگوی

2 

 الگوی
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 جامعۀ آماری ترکیبات شیر در و شیر تولید شامل شیر رکورد به مربوط صفات توصیفی یها آماره. 6جدول 
 ضریب تغییرات انحراف استاندارد میانگین کمترین بیشترین تعداد  صفت

 54/04 20/993 50/454 05 4365 366 تولید شیر )گرم(

 23/44 2/5 44/6 33/3 92/2 333 پروتئین شیر )درصد(

 09/36 34/4 34/3 35/5 04/43 332 درصد چربی شیر )درصد(

 96/434 43/4345 34/333 42/0 43433 336 لیتر(   در میلی 4555های سوماتیک ) تعداد سلول

 

عوامل موجود در  با صفات بین ارتباط آماری بررسی

 معادلۀ مدل

 افزار نرمی هر حیوان در ها دادهو  ها دامژنوتیپ تک تک 

Excel .اثر کاملاً  زایش هنگام حیوان سن ثبت شد

(. همچنین >54/5pداشت ) شیر صفات روی داری امعن

 ( اثر>54/5pه رکوردگیری )( و ما>54/5pزایش ) سال

 35 سال طوری که داشتند؛ به شیر صفات روی داری معنا

 را اثر این که داشت صفت این روی را تأثیر بیشترین

 داد. سال نسبت آن در بهتر مدیریت و تغذیۀ به توان یم

 

ی اسفند، فروردین، ها ماهرکوردگیری از بزها در 

ت اردیبهشت و خرداد صورت گرفت که اردیبهش

بیشترین تولید شیر و اسفند کمترین تولید شیر را داشت. 

توان به مقدار علوفه  یمتولید بیشتر شیر در اردیبهشت را 

 .و مواد مغذی بهتر در این ماه نسبت داد

های SNPارتباط بین صفات موردنظر با 

های  یپژنوتشده و مقایسۀ میانگین صفات در  مشخص

طور  به 0در جدول  ها دادهسازی  مختلف پس از نرمال

 کامل گزارش شده است.

 SNP شیر برای هر به مربوط صفات 4یافتۀ تبدیل استاندارد انحراف و مربعات حداقل میانگین . مقایسۀ0 جدول

 های بدنی سلول پروتئین چربی شیر تولید شیر  
 34±30/6 35/5±56/5 03/5±36/5 44/33±94/2 یافتۀ جمعیت میانگین تبدیل 

SNP پژنوتی     
4 

GG 34/5±34/34  43/5±33/5 a 59/5±33/4  43/5±33/9  

 GT 33/5±34/32  34/5±43/5 b 59/5±93/4  33/5±30/9  
  (n.s) (542/5P=) (n.s) (n.s) 
3 AA 06/3±35/33 a 90/5±93/5 54/5±32/4 39/5±24/9 

 AG 60/5±43/33 b 43/5±63/5 59/5±99/4 43/5±35/9 
 GG 93/5±34/33 b 42/5±66/5 59/5±33/4 43/5±33/9 
  (50/5P=) (n.s) (n.s) (n.s) 
9 AA 06/3±35/33 a 90/5±93/5 54/5±32/4 39/5±24/9 

 AG 60/5±43/33 b 43/5±63/5 59/5±99/4 43/5±35/9 
 GG 93/5±34/33 b 42/5±66/5 59/5±33/4 43/5±33/9 
  (50/5P=) (n.s) (n.s) (n.s) 
6 CC 33/5±39/34 43/5±64/5 54/5±23/5 43/5±55/6 

 CT 43/5±62/32 93/5±62/5 53/5±23/5 93/5±35/9 
  (n.s) (n.s) (n.s) (n.s) 
0 

AA 34/4±33/30 b 43/5±63/5 54/5±23/5 42/5±55/6 
 AC 23/5±55/32 b 39/5±43/5 54/5±23/5 36/5±20/9 
 CC 65/5±46/33 a 43/5±39/5 54/5±23/5 43/5±29/9 
  (54/5P<) (n.s) (n.s) (n.s) 
4 

CC 32/4±34/33 35/5±93/5 a 54/5±22/5 33/5±35/9 
 TT 99/5±33/32 44/5±93/5 b 54/5±23 42/5±35/9 
  (n.s) (542/5P=) (n.s) (n.s) 
2 CC 33/5±53/32 43/5±33/5 b 59/5±33/4 43/5±33/9 

 CT 32/5±20/32 34/5±43/5 a 59/5±93/4 33/5±30/9 
  (n.s) (54/5P<) (n.s) (n.s) 

 ها دادهسازی  میانگین مربعات و انحراف استاندارد صفات پس از نرمال. 4
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ها SNPو بررسی ارتباط  ها دادهواریانس، آنالیز  ۀتجزی

 با صفات عملکرد رشد

 افزایش شیرگیری، از وزن تولد، وزن به های مربوط داده
توسط  روز 35 برای مصرفی خوراک مقدار روزانه، وزن
بودن قرار گرفتند و  آزمون نرمال مورد SAS افزار نرم

های صفات مربوط به  یماندهباقمشخص شد که از لحاظ 
 رشد نرمال هستند.

 
 رشد به مربوط صفات توصیفی یها آماره

 یک تغییرات طور که قبلاً گفته شد ضریب همان
صفت در  آن تنوع تعیین برای معیار خوبی صفت،
شده برای  دیده تغییرات ضرایب رود. یم شمار به جامعه

 4 جدول در پژوهش این در صفات مربوط به رشد
 .است آمده

 

عوامل موجود در  با صفات بین ارتباط آماری بررسی

 مدل ۀمعادل

در مورد صفات مربوط به رشد عامل وزن مادر هنگام 
 روی صفت وزن تولد داشت داری امعنثیر أزایش ت

(50/5p< ،همچنین عوامل ماه زایش، سال زایش .)
ز شیرگیری، وزن تولد و مقدار خوراک مصرفی وزن ا

 روی صفت افزایش وزن روزانه داشتند اداریمعنثیر أت
(50/5p<در .) یک  مورد صفت وزن از شیرگیری هیچ

روی صفت نداشتند. درمورد  داری امعنثیر أاز عوامل ت
ثیر أت یرگیریشصفت وزن نهایی هم تنها عامل وزن از 

 (. >54/5p)اد د یمروی صفت نشان  داری امعن

 های یپنوتژمیانگین حداقل مربعات بین  ۀمقایس

 داری امعنمختلف در هر جایگاه نشان داد که تفاوت 

 (.2)جدول  در صفات رشد وجود ندارد ها یپژنوتبین 

 رشد به مربوط صفات توصیفی یها آماره. 4جدول 
 اتضریب تغییر انحراف استاندارد میانگین کمترین بیشترین تعداد  صفت

 50/92 09/5 93/9 43/3 55/0 04 وزن تولد )کیلوگرم(

 44/34 43/0 66/43 35/3 05/95 63 وزن از شیرگیری )کیلوگرم(

 50/92 50/5 46/5 54/5 93/5 63 افزایش وزن روزانه )کیلوگرم(

 44/35 33/0 33/33 46/35 93/93 63 وزن نهایی )کیلوگرم(

 
 SNPرشد برای هر  به مربوط صفات 4یافتۀ تبدیل استاندارد انحراف و تمربعا حداقل میانگین . مقایسۀ2 جدول

 وزن تولد   
 )کیلوگرم(

 وزن از شیرگیری
 )کیلوگرم(

 افزایش وزن روزانه
 )کیلوگرم(

 وزن نهایی
 )کیلوگرم(

 33/33±33/0 466/5±50/5 66/43±43/0 93/9±49/5 میانگین در جمعیت 
SNP ژنوتیپ     

4 GG 34/5±49/9 23/4±36/43 550/5±44/5 65/4±23/33 

 GT 63/5±34/3 36/3±36/39 554/5±40/5 94/3±69/33 
3 AA 60/5±43/9 36/9±35/35 553/5±42/5 06/3±35/33 

 AG 93/5±96/9 94/3±42/43 550/5±44/5 09/4±03/33 
 GG 32/5±50/9 34/4±64/35 556/5±44/5 04/4±39/33 
9 AA 60/5±43/9 36/9±35/35 553/5±42/5 06/3±35/33 

 AG 93/5±96/9 94/3±42/43 550/5±44/5 09/4±03/33 
 GG 32/5±50/9 34/4±64/35 556/5±44/5 04/4±39/33 
6 CC 34/5±43/9 30/4±33/43 550/5±44/5 65/4±23/33 

 CT  03/5±34/3 29/9±59/33 553/5±40/5 34/3±93/33 
0 AA 93/5±43/3 53/9±23/35 553/5±44/5 34/4±40/93 

 AC 92/5±96/9 43/3±53/43 550/5±44/5 24/4±53/33 
 CC 33/5±93/9 46/3±22/43 550/5±44/5 65/4±30/33 
4 CC 93/5±53/9 34/3±03/43 553/5±40/5 34/3±52/95 

 TT 95/5±46/9 43/3±39/35 550/5±44/5 49/4±46/33 
2 CC 34/5±49/9 23/4±36/43 550/5±44/5 65/4±23/33 

 CT 63/5±35/3 36/3±36/39 554/5±40/5 94/3±69/33 
 

 

 



 4936زمستان ، 6 ة، شمار64 ةایران، دور دامیعلوم  943

 
 

 

 گیری بحث و نتیجه

شود در قطعۀ  یمطور که در فصل نتایج مشاهده  همان

، چندشکلی وجود ACACAژن  66تکثیرشدة اینترون 

جدید  SNPداشت. با مطالعۀ توالی الگوهای مختلف هفت 

در قطعۀ تکثیرشده وجود داشت که همگی در ناحیۀ 

قرار داشتند. در مطالعات  ACACAن ژ 66اینترون 

در این ژن توسط  SNPتوجهی  گذشته هم تعداد شایان

 Moioli etمحققان مختلف کشف و گزارش شده است )

al., 2005; Zhang et al., 2009; Garcia-Fernandez et. 
al., 2010; Shin et al., 2011 با توجه به نتایج آنالیز .)

ارائه  6جدولصفات که در ها و تغییرات SNPارتباط بین 

شمارة دو و  SNPشده است، درمورد صفت تولید شیر، 

 SNP( و =50/5P) (، در سطحAبه   Gسه )تغییر باز

( اثر >54/5P) ( در سطحAبه  Cپنج )تغییر باز  شمارة

ی با ها دامداری روی این صفت نشان دادند که  امعن

 برای CCهای دو و سه و ژنوتیپ SNPبرای  GGژنوتیپ 

SNP  پنج بیشترین تولید شیر را داشتند. درمورد صفت

شش  SNP(، =542/5Pیک ) SNPدرصد چربی شیر، 

(542/5P= و )SNP  داری بر این صفت  امعنهفت اثر

شمارة یک  SNP( که در مورد >54/5Pنشان دادند )

در  GTو  GGهای  یپژنوت( فقط Gبه  T)تغییر باز 

گوت درصد جمعیت مشاهده شدند و ژنوتیپ هتروزی

شمارة شش )تغییر  SNPچربی بیشتری داشت. در مورد 

در  TTو  CCهای هموزیگوت  یپژنوت( نیز Cبه  Tباز 

واجد درصد  CCجمعیت مشاهده شدند که ژنوتیپ 

شمارة هفت  SNPچربی بیشتری در شیر بود. در مورد 

در جمعیت مشاهده  TT( هم ژنوتیپ Tبه  C)تغییر باز 

گوت درصد چربی شیر بیشتری نشد و ژنوتیپ هتروزی

نیز ارتباط  Badaoui et al. (2007)ۀ مطالعداشتند. در 

معناداری بین صفات شیر و یک جهش خاموش در ناحیۀ 

 در بز گزارش شده است. ACACAژن  60به  66اگزون 

Garcia-Fernandez et al. (2010)  اند کردهنیز گزارش 

درصد  با ACACAاداری بین چندشکلی ژن معنارتباط 

 چربی و ترکیبات اسیدهای چرب در گوسفند وجود دارد.

Moioli et al.  (2005)  وFederica et al. (2009) 

ژن  9پروموتر  ۀنیز بین چندین چندشکلی در ناحی

ACACA  اداریمعندر گوسفند و صفات شیر ارتباط 

نیز  3550دیگر در سال  یا مطالعه. در اند کردهگزارش 

در ژن  SNPین صفات شیر و سه ب داری امعنارتباط 

ACACA در گوسفند شناسایی و گزارش شد 

(Moioli et al., 2004 .)Matsumoto et al. (2012) 

و  ACACAمیان چندشکلی ژن  داری امعننیز ارتباط 

. اند کردهویژه درصد چربی شیر گزارش  هصفات شیر ب

در مورد صفات درصد پروتئین شیر و همچنین تعداد 

ثیر أها تSNPک از ی دنی در شیر هیچب یها سلول

ست ا این در حالی، داری روی این صفات نداشتندامعن

 Garcia-Fernandez etکه در برخی از مطالعات نظیر 

al. (2010) و Ibeagha-Awemu (2008) ارتباط ،

و درصد  ACACAبین چندشکلی در  داری امعن

سوماتیک گزارش  یها سلولپروتئین شیر و تعداد 

در نواحی اگزون  SNP، سه یا مطالعهت. در شده اس

همین ژن در بزهای آلپاین مشاهده شد  64و  60، 46

داری با الاً معنامارتباط ک 64اگزون  ۀناحی SNPکه 

(. در Dong et al., 2013صفات شیر نشان داده است )

مورد صفات رشد اعم از وزن تولد، وزن ازشیرگیری، 

 داری امعنهیچ ارتباط افزایش وزن روزانه و وزن نهایی 

های مورد مطالعه مشاهده نشد SNPبین این صفات با 

جمعیت و عدم اطمینان از صحت و  اندازةکه به دلیل 

ارتباط احتمالی  بارةدقت رکوردبرداری، از قضاوت در

. در پرهیزیم یمشده  کشف یها جهشاین صفات با 

روی  یا مطالعهدر  Shin et al. (2011)حالی که 

 4اینترون  ۀدر ناحی SNPدو  T یا کرههانوو گاوهای 

این ژن شناسایی و گزارش کردند که جهش 

g.2344T>C  با صفات وزن زنده اداریمعنارتباط 

(553/5P<و وزن لاشه داشت ) (542/5P= حیوانات .)

 های یپژنوت در مقایسه باوزن بیشتری  CCبا ژنوتیپ 

ارتباط  g.2447C>Aهمچنین جهش  .دیگر داشتند

(. =543/5Pبا رنگ گوشت لاشه نشان داد ) داری انمع

روی  همطالعدر  Zhang et al. (2009)همچنین 

 SNPهشت  ،این ژن در گاو 4چندشکلی پروموتر 

با صفات ضخامت  ها آنجدید کشف کردند که ارتباط 

چربی پشت و ترکیبات اسیدهای چرب و تری آسیل 

 .Gallardo et al. گزارش شد ادارمعنگلیسرول 

بین چندشکلی ژن  داری امعننیز ارتباط  (2011)

ACACA  چربی در  های یتمتابولبا صفات لاشه و

 . اند کردهخوک گزارش 
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ABSTRACT 

This research was conducted to study polymorphism of intron 44 of ACACA gene and its association 

with milk traits in Mahabadi goats. Blood samples were taken from 81 Mahabadi goats. DNA was 

extracted from blood using salting out method. 897 base pair fragment of intron 44 ACACA gene was 

amplified using polymerase chain reaction. SSCP method was used to investigate the amplified DNA 

fragment polymorphism. Amplified products were sequenced in both directions. Finally, seven different 

patterns were obtained and sequences compared with each other also with Capra hircus ACACA gene 

sequence on NCBI (NC_022311). Seven novel SNPs were identified which were NC_022311: nucleotide 

154503(T/G), 154518(A/G), 154577(A/G), 154640(C/T), 154712(A/C), 154928(C/T), 154956(C/T). 

Then a mixed animal model was used by SAS9.1 analysis system to evaluate the association of these 

SNPs with milk traits. In this model, variables of age of dam, genotypes and mount of recording were 

considered as fixed effects. There were significant association of SNP2 (P=0.05), SNP3 (P=0.05) and 

SNP5 (P<0.01) with milk yield. SNPs 1 (P=0.017), 6 (P=0.017) and 7 (P<0.01) had also significant effect 

on milk fat-percentage. 
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