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For researches, there is a wide variety of available technologies to collect molecular 

information in the field of chicken genomics. These technologies, which consist of 

single-nucleotide polymorphism (SNP) arrays and genotyping by sequencing (GBS), 

depending on the goals of the study, can have different applications. The aim of this 

study was to compare the results of markers genotyped by two technologies, namely, 

60 K SNP BeadChip and genotyping by sequencing, using data collected on F2 chicken 

population resulting from a reciprocal crosses between a native bird of Urmia and a 

fast-growing commercial Arian line. In genotyping by GBS, 882,918 SNPs were 

identified, of which 815,613 SNPs (92.40%) were located on chromosomes 1 to 28. In 

60 K SNP array, the number of SNPs for each sample were 51347, which were 

distributed on chromosomes 1 to 28. The GBS data identified more markers and 

haplotype blocks than the 60 K SNP array. The rate of linkage disequilibrium (LD) in 

the physical distances of 10, 100 and 1000 kbp in GBS was less than that of SNP array. 

The large variety of SNPs in the GBS resulted in a uniform population structures and 

kinship. Also, in addition to the high performance for identifying single nucleotide 

polymorphisms, the technology of GBS also reduced the costs of the genotyping for 

each sample, therefore, it seems that the use of genotyping by sequencing technology 

could be a suitable alternative method to the 60 K SNP BeadChip array technology for 

genome-wide association studies in chicken population. 
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Extended Abstract 

Introduction 

    Nowadays, researchers in the field of agricultural genomics have a wide variety of technologies to collect 

molecular genetic information. These technologies, which consist of 60k single nucleotide polymorphism 

(SNP) BeadChip array and Genotyping by Sequencing (GBS), depending on the goals of the researcher's study, 

can have different applications. The high cost of single nucleotide polymorphism array technology per sample 
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limits their use in research applications, especially for the large-sized populations. The aim of this study was 

to evaluate the efficiency of the data obtained from the genotyping by sequencing (GBS) technology in an F2 

chickens population and compare the results with the data obtained from a 60k SNP BeadChip array. 

 

Materials & Methods 

    A F1 chicken population was created from a reciprocal crosses between a fast-growing Arian commercial 

broiler line and an Urmia native fowls. The F1 population were intercrossed randomly to produce 312 F2 

chickens in eight half-sib families from five hatches. The Genomic DNA of these birds were extracted from 

blood samples and then genotyped by a commercial Illumina chicken SNP BeadChip panel in collaboration 

with Aarhus University, Denmark. Also, 368 birds, including 312 birds from the F2 generation, 37 birds from 

the F1 generation, and 19 birds from the base population generation were genotyped using genotyping by 

sequencing technology by The Elshire Group Ltd., New Zealand. 

 

Results 

    Using genotyping by sequencing technology, 882,918 SNPs were detected, of which 815,613 SNP were 

located on chromosomes 1 to 28 and 67,305 SNPs on autosomal chromosomes 30 to 33 and sex chromosomes 

Z and W. For 60k SNP array, 51347 SNP markers, located on chromosomes 1 to 28, were genotyped for each 

sample. The analysis of the missing genotype in 60k SNP array technology indicated that almost all the birds 

had all single nucleotide polymorphisms. These results for the missing genotype in the genotyping by 

sequencing technology were about 54%, which could be reduced by using imputation of missing data. The rate 

of linkage disequilibrium (LD) in the physical distances of 10 kbp, 100 kbp and 1000 kbp in GBS technology 

was less than that of SNP array. By increasing the physical distances, the rate of LD decreased. The number of 

haplotype blocks in the genotyping by sequencing technology (167396) were substantially higher than the 60 

kb single nucleotide polymorphism array (6783).  

 

Conclusion 

    In the present study, the diversity of SNPs in the genotyping by sequencing data was very high, creates an 

acceptable homogeneity of population structure and kinship structures. Since haplotypes blocks have a higher 

linkage disequilibrium with quantitative trait loci (QTL), it is expected that the genotyping by sequencing 

technology improve genome-wide association studies (GWAS) due to its higher haplotype blocks. Also, in 

addition to the high performance in identifying single nucleotide polymorphisms, the technology of GBS also 

reduced the costs of the genotyping for each sample, therefore, it seems that the use of genotyping by 

sequencing technology could be a suitable alternative method to the 60k SNP BeadChip array technology for 

genome-wide association studies in chicken population. 
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  ها:واژهکلید
 ،یابییتوال قیکردن از طر پیژنوت

مرغ ،یدیتک نوکلئوت یچند شکل
 .F2  تیجمع های

در  یکیاطلاعات ژنت آوریجمع یرا برا هایاز فناور ایانواع گسترده ورطی بخش در ژنوم حوزه گرانپژوهش

بر  یمبتن پیژنوت نییمرغ و تع یدنوکلئوتیتک یچندشکل هایهیکه عبارت از آرا هایفناور نیدارند. ا اریاخت

داشته باشند. هدف از مطالعه حاضر،  یمختلف هایاستفاده تواندیهستند، بسته به اهداف مطالعه م یابییتوال

 کیو  هیاروم یبوم هایدو طرفه پرنده یحاصل از تلاق F2 تیجمع کی یابییحاصل از توال جینتا یسهیمقا

 882918 ،یابییتوال آوریبود. در فن K60 هیو آرا یابییتوال هایآوریبا استفاده از فن نیآر یگوشت یتجار نیلا

فن نیبودند. در ا 28تا  1 هایکروموزوم به مربوط(  درصد 40/92) هاآن 815613شد که  شناسایی گرنشان

 51347تعداد  ه،یآرا آوریفن در. داشتند را گرتعداد نشان نتریکم Wو کروموزوم  نیشتریب 1کروموزوم  ،یآور

تعداد  نتریکم 16و کروموزوم  نیشتریب 1پراکنده بودند و کروموزوم  28تا  1 هایکروموزوم روی بر گرنشان

 یشتریب یپیهاپلوتا هایبلوک و گرتعداد نشان ،یابییتوال آوریحاصل از فن هایداده. داد نشان را گرنشان

 100 لوباز،یک 10 یکیزیدر فواصل ف یوستگیعدم تعادل پ زانیکرد. م ییشناسا یلوبازیک 60 یهینسبت به آرا

 در گرهانشان ادزی تنوع. بود ترکم لوبازیک 60 یهینسبت به آرا یابییتوال یرآودر فن لوبازیک 1000و  لوبازیک

شود.  جادیا یکنواختی یشاوندیو خو یتیجمع یموجب شد ساختارها یابییتوال قیاز طر کردنپیژنوت هایداده

 هاینهیهز ،یابییتوال قیکردن از طر پیژنوت آوریفن گرها،نشان ییعلاوه بر عملکرد بالا در شناسا ن،یهمچن

کردن از  پیژنوت آوریاستفاده از فن رسدیبه نظر م ن،یکاهش داد، بنابرا زیهر نمونه را ن ازایبه پیژنوت نییتع

 هایتیژنوم در جمع شیدر مطالعات پو K60 یهیآرا آوریفن یبرا یمناسب نیگزیبتواند جا یابییتوال قیطر

 مرغ شود.

از  پیژنوت نییتع آوریفن ییکارآ(. 1403) نیسعادت، حس یو بان مانهیپ ،یاکبر؛ داود یعل ،یمسعود رضا؛یعل ،یرسول؛ احسان ،یزینرجس؛ واعظ ترش روزجاه،یف یگرگان: استناد

:DOI     .693-711(، 4) 55 ،رانیا نشریه علوم دامی. مرغ نسل دو تیجمع کیدر  یدینوکلئوت-تک یچندشکل یهیآن با آرا سهیو مقا یابییتوال قیطر
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 مقدمه و پیشینه پژوهش
هت افزایش محصول را ضروری های نوین جهای پروتئینی با منشأ حیوانی، استفاده از روشنیاز روز افزون جامعه به فرآورده

ژنتیکی صفات  عمده پیشرفت ای برخوردار است.ی بشر از اهمیت ویژهها، گوشت مرغ در تغذیهاین فرآوردهکرده است. در میان 
حاصل یپی و شجره کلاسیک انتخاب و بر اساس اطلاعات فنوت هایهای گوشتی با استفاده از روشمهم اقتصادی در جوجه

نژاد به ای علمی اصلاحهبهداشت و تغذیه، استفاده از روشهای نوین مدیریت، است. برای افزایش تولید علاوه بر روششده 
ازده انتخاب و بهبود گرهای مولکولی برای افزایش بامروزه انتخاب به کمک نشان .استهای مولکولی ضروری همراه تکنیک

نژاد نده اصلاحدر آی های جدید مولکولیهای مرسوم انتخاب و روشتلفیقی از روش است و بنابراینعملکرد تولیدی مدنظر 
  (.Emara and Kim, 2003مورد توجه قرار گرفته است )طیور 

 در اختیار ژنتیکی اطلاعات آوریجمع برای راها نوآوری از ایگسترده انواع کشاورزی ژنومی حوزه گرانپژوهش امروزه

 اصلاحی هایجمعیت غربالگری از جمله کشاورزی، در زیادی کاربردهای است که ژنوتیپ تعیین یندآفرها ی آناز جمله دارند.

 ابزارهای تعیین بکارگیری .کرد تسریع را سرمایه بازگشت و اتخاذ تریآگاهانه تصمیمات توانمی ژنتیکی با غربالگری دارد.

 که کندمی بزرگ فراهم هایجمعیت در را متداول ژنتیکی غربالگری امکان دارند، نمونه هر ازای به تریکم هزینه که ژنوتیپ

 ابداع(. اگرچه Illumina, 2014) شودمی جبراننیز  آوریفن از استفاده یهزینه سرمایه، سریع بازگشت با صورت، این در

مشکلات  اما ه،کرد حل را ژنوتیپ تعیین یندآفر به مربوط مشکلات از بخشی بالا، تراکم با نوکلئوتیدیتک چندشکلی هایآرایه
 جدید نسل یابیتوالی های. روش(Davey et al., 2011ه است )ماند باقی همچنانها گرنشان شناسایی یندآفر به مربوط

(1NGS) هایسال در .شوندمی ژنوتیپ استفاده تعیین و ژنوم سطح در ژنتیکی گرهاینشان شناسایی برای گسترده طور به 

 گیری کاهشچشم طور به آن هزینه ایجاد شده و جدید نسل یابیتوالی هایروش آوریفن در زیادی بسیار هایپیشرفت اخیر،
تر کم هایهزینه با (2NGG) یابیتوالی بر مبتنی ژنوتیپ تعیین هایروش یابی،توالی هایآوریفن سریع تکامل با .یافته است

میسر  را نبود، پذیرامکان آن پیش از ، کهبیولوژی هایسیستم و گیاهان حیوانات،لعات در سطح ژنوم بر روی مطاو  یافته توسعه
-بر روش مبتنی(، که 3GBS) یابیکردن از طریق توالیآوری ژنوتیپفن ،(2011) همکارانو  Elshire یساخته است. مطالعه

یکی از  .اندداده توسعهبود، را  از ژنوم هاییبخش گیریهدف های محدودگر برایبکارگیری آنزیم جدید و نسل یابیتوالی های
اندازی . راهاست نوکلئوتیدیتک چندشکلیهای کردن در مقایسه با آرایهژنوتیپتعیین هزینه تر بودن آوری، کمهای این فنمزیت

ژنومی های محدودگر مناسب برای تولید کتابخانه شامل انتخاب آنزیم یا آنزیم ،یابی برای هر گونهکردن از طریق توالیژنوتیپ
 چندشکلی یهاهیآرا هی. مراحل تهمورد استفاده در تکثیر قطعات ژنومی است ه به آداپتورهاینمون DNAسازی نسبت و بهینه

-تک یچندشکل انتخاب و تنوع یابیارز ،یدینوکلئوتتک یچندشکل هیاول ییشناسا دهیچیپ شامل مراحل نوکلئوتیدیتک

 یهافرمپلات یرو بر بالا تیفیک با یدینوکلئوتتک یچندشکل یگرهااز نشان یامجموعه مراحل، نیا از . بعداست یدینوکلئوت
  (.Glaubits et al., 2014) رندیگیم قرار متراکم اریبس پیژنوت نییتع

 بنابراین ،شودمی انجام همزمان طور به گرهانشان ژنوتیپ تعیین و شناسایی ی،ابییتوال قیکردن از طرپیژنوت آوریفن در

4گیریی ناشی از نمونهاریب ناشی  اریبی (. ,et al; Glaubitz 2011., et al; Davey 2014Thomson ,.2014) تر استکم 
 مورد در جمعیت هاشکلی چند از تصادفی نمونه یک از حاصل ،گرینشان هایداده که شودمی ایجاد هنگامی گیری،از نمونه

-های تکچندشکلی انتخاب و شناسایی برای محدودهای نمونه ازشده طراحی هایپانل استفاده از ،بنابراین .نباشد مطالعه

 کندمی ایجادروش را در نتایج حاصل از این  اریبی نوع این نوکلئوتیدی،های تکچندشکلی هایآرایه تهیه در نوکلئوتیدی
(Albrechtsen et al., 2010; Heslot et al., 2013.) ی تراشه مثال، برایK60 تجاری صورت که به ایلومینا، مرغ شرکت 

                                                                                                                                                                 
1. Next-Generation Sequencing (NGS) 

2. Next-Generation Sequencing-Based Genotyping 

3. Genotyping by Sequencing 

4. Ascertainment Bias 
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 ییجا آن از (.Liao et al., 2015) است شده طراحی تخمگذار یسویه دو و گوشتی یسویه دو از استفاده با ،است دسترس در

 سمت به ،جدید هایجمعیت ژنوتیپ بنابراین تعیین اند،شده شناسایی آن در که هستند جمعیتی مخصوص گرهانشان این که

 پارامترهای برآورد در اریبی به منجر است ممکن که (،Davey et al., 2011) بود خواهد اریب مرجع جمعیت در موجود هایآلل

 ویژه به مشکل این (.Heslot et al., 2013) شود (LDناشی از پیوستگی )تعادل  عدم و آللی فراوانی توزیع جمعیت، ژنتیک

 است ممکن نیز یابییتوال قیکردن از طرپیژنوت آوریفن در شود.می مشاهدهوضوح بهبومی  نژادهای هایجمعیت مطالعه در

 (.Glaubitz et al., 2014است ) مرجع ژنوم با ترازیمانند هم فاکتورهایی از ناشی که باشد داشته وجود جزئی اریبی
 یبرا نهیهز از ترکم یاملاحظهقابل طوربههر پرنده  یبه ازا یابییتوال قیطر از کردنپیژنوت نهیهز ،رحاض مطالعه در

و  K60 هیآرا یهایآورفن با سهیمقا در یابییتوال قیطر از کردنپیژنوت یآورفن نهیهزبودن  نیی. پابود K60 هیآرا یآورفن
K600 زین نیمحقق گریدر مطالعات د ( گزارش شده استPertille ؛ 2016 ،و همکارانNegro  ،2019و همکاران .) با وجود

پذیر کرده است، اما اغلب ی کم امکانها را با هزینهژنوتیپ کردن انواع گونه، یابیژنوتیپ از طریق توالیتعیین آوری فناین که 
( که Elshire et al., 2011) شوداطلاعات زیادی می رفتنشده حاصل از آن، منجر به از دست های گمسطح بالایی از داده

1جانهی است. یابیآوری ژنوتیپ کردن از طریق توالیضعف اصلی فن راه حل مناسبی برای افزایش صحت اطلاعات حاصل از  
-ژنوتیپ کردن از طریق توالیآوری ضعف دیگر فن(. Huang et al., 2014است ) یابیکردن از طریق توالیآوری ژنوتیپفن

2ها، عدم یکنواختی در بازنمایی نمونهیابی خوانش، عمق خوانش و کیفیت از نظر تعداد این فناوری . به عبارت دیگر، است 
یابی نسل توالیهای مبتنی بر آوریمشکل دیگر فن .(Elshire et al., 2011) استتفاوت مای به نمونه دیگر ها، از نمونهداده

که گاهی اوقات ممکن است به اشتباه هموزایگوت خوانده شوند. این خطا ممکن است ها ، ابهام در تشخیص هتروزایگوتجدید
های حاصل از در داده های محدودگر باشد.وقوع جهش در جایگاه برش آنزیم و یا ی از پایین بودن عمق خوانشاست ناش

های دیگری واریانت دو آللی،نوکلئوتیدی های تکچندشکلی گرهاییابی، علاوه بر نشانآوری ژنوتیپ کردن از طریق توالیفن
ها گونه واریانتافزارهای رایج قادر به تحلیل اینوجود دارند که بسیاری از نرم ها نیزهای حذف و اضافه و ریزماهوارهمانند جهش

یابی اگرچه به طور مداوم در حال پیشرفت هستند، کردن از طریق توالیهای ژنوتیپداده تحلیلهای نیستند. علاوه براین، روش
 نوکلئوتیدیچندشکلی تکهای هامروزه آرای اگرچه. (Illumina, 2014)ها کارآمد نیستند های حاصل از آرایههنوز به اندازه روش

 شوند.ها نیستند، اما همچنان به عنوان یک گزینه بسیار مناسب محسوب میتنها روش غربالگری جمعیت
ا افزایش کمیت و کیفیت یابی وجود دارد، همزمان بکردن از طریق توالیآوری ژنوتیپهایی که در فنبا وجود محدودیت

آوری متداول ابی به یک فنیکردن از طریق توالییابی و نیز کاهش هزینه به ازای هر نمونه، ژنوتیپات حاصل از توالیاطلاع
-آمده از ژنوتیپتهای بدسواریانت(. He et al., 2014های حوزه ژنومیک کشاورزی تبدیل شده است )و پرطرفدار در پژوهش

لیز پیوستگی، تنوع ژنتیکی و های ژنتیکی و هاپلوتیپ، آناپویش کل ژنوم، تهیه نقشهیابی، برای مطالعات کردن از طریق توالی
مانند  مختلف اهداف یبرا وعمتن یاهیگ یهاگونه در یابییتوال قیکردن از طرپیژنوت(. He et al., 2014) روندفیلوژنی بکار می

 شیو مطالعات پو (Mascher et al., 2016) جو در یتکامل مطالعات(، Fiedler et al., 2015ی )علف گراس در یکیژنت نقشه هیته
برد ژنوتیپ کردن ( کار2014و همکاران ) Huang .است گرفته قرار استفاده مورد (Sukumaran et al., 2016) سورگوم درژنوم 

آن شناسایی کردند. در افقی جایگاه بر روی نقشه تو 45117یابی را در گیاه یولاف هگزاپلویید بررسی کردند و از طریق توالی
این محققین نشان داد که  مورگان نیاز است. نتایجسانتی 8/2تا  2گر در هر مطالعات پویش کل ژنوم، حداقل تراکم یک نشان

ورد نیاز را داشتند. براین میابی در اغلب نواحی کروموزومی تراکم آوری ژنوتیپ کردن از طریق توالیگرهای حاصل از فننشان
 نهاد شد که این روش، مفید و قدرتمند برای انجام مطالعات ژنومی در یولاف است.اساس پیش

                                                                                                                                                                 
1. Imputation 

2. Sample representation 
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های جانوری بیشتر مورد استفاده قرار های گیاهی نسبت به گونهیابی در گونهآوری ژنوتیپ کردن از طریق توالیاگرچه فن
 ،یامطالعه درهای جانوری نیز مورد استفاده قرار گرفته است. آوری برای مطالعات گونههای اخیر این فنگرفته است اما در سال

Donato را مختلف نژاد هفت از گاو 47تعداد ی، ابییتوال قیطر از کردنپیژنوت یآورفن ( با استفاده از2013همکاران ) و 

 یدینوکلئوتتک یهایچندشکل حذف از بعد. شد ییشناسا یدینوکلئوتتک یچندشکل 63697 مجموع درکردند.  پیژنوت نییتع
 فاصله نیانگیم با یآتوزوم یهاکروموزوم یرو بر یدینوکلئوتتک یچندشکل 51414 داشتند، درصد 70 از ترکم خوانش نرخ که
 191کیلو جفت باز و  3/130با میانگین فاصله  Xنوکلئوتیدی بر روی کروموزوم دشکلی تکچن 1143 باز، جفت لویک 1/48

نوکلئوتیدی بر روی نوکلئوتیدی با موقعیت ژنومی نامشخص وجود داشت. میانگین تراکم چندشکلی تکچندشکلی تک
های گرها روی کروموزومکه تراکم نشانطوریهای آتوزومی، همبستگی بالایی با اندازه کروموزوم را نشان دادند، بهکروموزوم

قطعه جوجه با استفاده  462، تعداد شد( انجام 2016همکاران ) و Pertille توسط کهدیگری  قیدر تحق تر، بیشتر بود.کوچک
اعمال  شیرایو یکه پارامترهانیا از پس. شدند پیژنوت نایلومیفرم اپلت یبر روی ابییتوال قیطر از کردنپیژنوت یآوراز فن

و همکاران  Haobin همچنین، شد. ییمورد مطالعه شناسا تیدر جمع یدینوکلئوتتک یهایچندشکل 134528شدند، تعداد 
 291پوست در  هایدانهبرای مطالعات پویش کل ژنوم در صفات رنگ یابیآوری ژنوتیپ کردن از طریق توالیفن( از 2020)

نوکلئوتیدی با کیفیت های تکچندشکلی 458304مرغان سیاه( استفاده و  75مرغان سفید و  216مرغان تخمگذار )در دو دسته 
قرار  20های پوست، که بر روی کروموزوم دانهدار مرتبط با رنگنوکلئوتیدی معنیچندشکلی تک 68کردند. تعداد  بالا شناسایی
 ژن مختلف در ارتباط بودند، شناسایی شدند. 10داشتند و با 

 ،یقاتیتحق یکاربردها درها را آن از استفاده نمونه، هر یازا به یدینوکلئوتتک یچندشکل یهاهیآرا یآورفن یبالا نهیهز
 قیطر از کردن پیژنوت یآورفنبنابراین،  .(Illumina, 2014) کندیم محدود با اندازه بزرگ، یهاتیجمع یبرا خصوصبه

های پرهزینه باشد، اما لازم است کارایی آن از بعد تفاوت تعداد تواند جایگزین مناسبی برای این نوع فناوریی میابییتوال
یاب و عدم تعادل ناشی از پیوستگی مورد مقایسه قرار های کمهای مختلف، وفور آللها روی کرموزومتوزیع آنها، چندشکلی

مطالعه  هدفیابی، های حاصل از تعیین ژنوتیپ از طریق توالیو داده K60گیرد. با توجه به در دسترس بودن اطلاعات تراشه 
 حاصل یهاآن با داده یهاداده سهیمقا و یابییتوال قیطر از کردن پیژنوت یآورفن از حاصل یهاداده ییکارآحاضر، بررسی 

 .در یک جمعیت آمیخته مرغ بود K60 یدینوکلئوتتک یچندشکل یهیآرا یآورفن از
 

 روش شناسی پژوهش
-تک یچندشکلهای آرایه ویابی کردن از طریق توالیهای ژنوتیپآوریفنمنظور انجام مقایسه در این پژوهش، به

 پرنده 49خروس( و  39مرغ و  40)غربی پرنده بومی آذربایجان  79حاصل از تلاقی دو طرفه  2F از یک جمعیتی، دینوکلئوت
استفاده شد. پرندگان سویه آرین از ایستگاه پرورش و اصلاح نژاد مرغ  خروس( 23مرغ و  26گوشتی آرین ) تجاری لاین یک 

نژاد مرغ بومی استان آذربایجان غربی واقع در شهرستان گان بومی از ایستگاه پرورش و اصلاحکنار و پرندلاین آرین واقع در بابل
دانشکده کشاورزی دانشگاه تربیت مدرس کز تحقیقات پرندگان به مر 1390هفته، در اسفند  13ارومیه، با سن مشابه تقریبا 

 و یمقصود یمطالعه در نسل هر در هاپرنده پرورشمدیریت اول و دوم و  ه،یپا یهانسل جادیا یچگونگ انتقال داده شدند.
 جمعیت، ی بومی و لاین آرینآمیزش دو طرفه پرندگان نسل پایهاز به طور خلاصه،  .است شده داده شرح( 2014) همکاران

 1F1 افراد نسلهای متقابل پرندهاز آمیزش  وF،  2 کشی، جمعیتجوجهی پنج دورهو طیF   2نسل  هایجوجهشد. ایجادF در ،
روزگی تا پایان  8روزگی به صورت گروهی و از  7تا  1ها از خواهر ناتنی بودند. این جوجه -مجموع، شامل نه خانواده برادر

رکوردهای فنوتیپی مختلفی ، 2Fای یکسان پرورش داده شدند. در نسل های انفرادی و در شرایط محیطی و تغذیهدوره در قفس
، صفات ایمنی، و صفات لاشه در خون پلاسمای هایمتابولیتمصرف خوراک هفتگی، هفتگی،  12وزن تولد تا از جمله صفات 

 (. Maghsoudi et al., 2014) ثبت گردید 12پایان هفته 
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ها ژنومی تمام نمونه DNAتهیه و نمونه خون  2Fنسل  قطعه پرنده 312، از  K60ی برای تعیین ژنوتیپ با استفاده از تراشه
نانوگرم در هر میکرولیتر،  50با  DNAهای ، غلظت هر یک از نمونهDNAهای استخراج شدند. پس از اطمینان از کیفیت نمونه

تجاری  ی پانلبا همکاری دانشگاه آرهوس دانمارک بوسیلههر یک از افراد  DNAبا آب دو بار تقطیر رقیق و در نهایت 
Illumina 60k SNP chip  استخراج  روش شتریب اتییجز. وتیپ شدندتعیین ژنشرکت کابDNA،  در مطالعه جوانروح

 پرنده شامل 368ی، ابییتوال قیطر از کردنپیژنوت آوریفنبا استفاده از ، همچنین .است شده هیارا( 2016همکاران ) و آبادیعل
ژنوتیپی با استفاده ابتدایی پرنده از نسل والدین تعیین ژنوتیپ شدند. ارزیابی  19و  1Fپرنده از نسل  37و  2Fپرنده از نسل  312

( .The Elshire Group Ltdالشایر ) مؤسسه طبق دستورالعمل ارائه شده توسط یابییتوال قیطر از کردنپیژنوت آوریفناز 
تمام پرندگان بر روی ژل  یهای استخراج شدهDNAانجام شد.  در آزمایشگاه گروه علوم دامی دانشگاه تربیت مدرس نیوزیلند

ی آنزیم وسیلههبموسسه الشایر  توسط ،پس از تأیید کیفیت DNAهای . ده درصد نمونهآگارز یک درصد تعیین کیفیت شدند
EcoRI،  های نمونهبرش داده شدند تا اطمینان حاصل شود کهDNA  کیفیت لازم را دارندژنومی برای تشکیل کتابخانه .

 DNA 368ی هانمونه ،های برش داده شده نیز بر روی ژل آگارز یک درصد تعیین کیفیت شدند. پس از تأیید تصاویرنمونه
 ارسال شدند. یابی به موسسه الشایر کشور نیوزیلند برای توالی پرنده

( و کیفیت با lμ/ng 100(پس از تعیین کمیت  ،به همراه والدین 1Fو  2F استخراج شده پرندگان نسل DNAهای نمونه
 DNAژنوم مورد برش واقع شدند. اندازه قطعات ( جهت کاهش GCWGC)با جایگاه برشی  ApeKIاستفاده از آنزیم برشی 

 رندهیکه در برگ ییمرهایسپس با استفاده از پرا و شدندآداپتورها مخلوط  ( باng/μl 6/3)هضم شده پرندگان با غلظت  یژنوم
 لیتشک یابییتوال کتابخانه شده، مخلوط یهانمونه ریتکثشدند. با  ریهستند، قطعات تکث یاتصال یمکمل آداپتورها یهایتوال

 Xفرم از پلت الشایر . مؤسسهبود ییهر پرنده با توجه به بارکد آن قابل شناسا یآغاز شد. توال DNA یابییتوال یهاواکنش و

Ten یابی الی. تونمود یابی استفادهبرای توالیX Ten جفت باز با انتهای جفت شده 150 هایخوانش (150 bp paired end) 
های آداپتوری و توالی انجام TASSEL (Bradbury et al., 2007) 5نسخه  افزارها در نرمخوانشتعیین کیفیت کند. تولید می
-چندشکلیانجام شد. شناسایی  bowtie2افزار نرم ها به ژنوم مرجع با استفاده ازها حذف شدند. سپس انتصاب خوانشاز خوانش

با پارامترهایی نظیر فراوانی  GBSV2 (Bradbury et al., 2007)رویه   TASSEL 5نسخه  افزاردر نرم نوکلئوتیدیتک های
های هکه سطح بالایی از دادصورت پذیرفت. از آنجایی 01/0و حداقل پوشش جایگاه  01/0تر از مساوی و کمیاب کمآلل 
با  ی،ابییتوال قیطر از کردنپیژنوت آوریفنبدست آمد، برای افزایش صحت اطلاعات حاصل از  هاSNPفراخوانی  شده ازگم

های حاصل از تراشه کنترل کیفیت داده انجام شد. ( جانهیPook et al., 2020) Beagleر افزانرم 5.1ویرایش استفاده از 
K60   و نرخ  6−10تر از ، عدم تعادل هاردی و واینبرگ در سطح احتمال کم05/0تر از کم یابکمفراوانی آلل با پارامترهای

 از کردنپیژنوت آوریفنحاصل از نوکلئوتیدی های تکدرصد انجام شد. در پژوهش حاضر، چندشکلی 95تر از خوانش کم
 آوری، تجزیه و تحلیلبررسی شدند. در هر دو فن از نظر تعداد K60نوکلئوتیدی تراشه تک هایبا چندشکلی یابییتوال قیطر

و  10Kbp ،100Kbpعدم تعادل پیوستگی برای هر کروموزوم بصورت جداگانه و در فواصل فیزیکی ، شدهگم هایژنوتیپ
1000Kbp  های آنالیز گرافیاب و کملل آتوزیع فراوانی  یستوگرامنوکلئوتیدی، ههای تکچندشکلیهای هاپلوتایپی بلوکو

 Purcell et) 1.9نسخه   PLINKافزارنرمبا استفاده از آوری مورد مطالعه، هر دو فن برایساختارهای جمعیتی و خویشاوندی 

al., 2007)  افزار نرمدر محیطR آوری با هم مقایسه های حاصل از دو فنبرآورد شد. سپس تمامی نتایج حاصل از آنالیز داده
 زیه و تحلیل قرار گرفتند.شدند و مورد تج
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 بحث و های پژوهشافتهی
را ها کیفیت لازم برای تولید داده درصد نمونه 93که به موسسه الشایز نیوزیلند نشان داد  های ارسالیکنترل کیفیت نمونه

جفت  150 هایخوانش ،X Tenیابی که توالیاز آنجایی پرنده( اطلاعات کمی را تولید کردند. 17درصد باقیمانده ) 7داشتند و 
یکی برای خوانش اول و دیگری برای خوانش دوم تولید شد. در نهایت  ،Fastqد، دو فایل نکتولید می باز با انتهای جفت شده

TASSEL (Bradbury et al., 2007 ،) 5نسخه  افزاربا استفاده از نرم Fastqی دو فایل هاخوانش تحلیلبا استفاده از 
 815613که  شناسایی شدندکیلو جفت باز  3/1گری با میانگین فاصله نشان نوکلئوتیدیتک چندشکلیجایگاه  882918

های نوکلئوتیدی مربوط به کروموزومچندشکلی تک 67305و  28یک تا  هایکروموزومنوکلئوتیدی مربوط به تک چندشکلی
برای  ،هر نمونهدر  K60نوکلئوتیدی تک آرایه چندشکلیآوری بودند. در فن Wو  Zهای جنسی و کروموزوم 33تا  30آتوزومی 
 کیلو جفت باز 3/13گری با میانگین فاصله نشاننوکلئوتیدی های تکچندشکلی گرنشان 51347، 28های یک تا کروموزوم

ژنوتیپ از طریق آوری تعیین در روش فن 33تا  30های نوکلئوتیدی در کروموزومهای تکمشاهده شدن چندشکلی ژنوتیپ شد.
گرهای دهد که این روش قادر به مشخص کردن تعداد بیشتری کروموزوم و در نتیجه شناسایی نشانیابی  نشان میتوالی

های حاصل از گرها در دادهنوکلئوتیدی است. مقایسه فواصل نشانی چندشکلی تکآوری آرایهزیادتری در مقاسیه با روش فن
گرها تراکم بالاتری دارند و به خوبی در سراسر یابی نشانکردن از طریق توالیآوری ژنوتیپه در فندهند کآوری نشان میدو فن

-های تکنوکلئوتیدی، تعداد چندشکلیهای تکچندشکلینسبت نوکلئوتیدی، های تکاند. تعداد چندشکلیژنوم گسترده شده

 یابییتوال قیطر از کردنپیژنوت آوریفندو دی مشترک نوکلئوتیهای تکو موقعیت فیزیکی چندشکلیمشترک  نوکلئوتیدی
در هر دو  نوکلئوتیدیتک چندشکلیشده است. بیشترین تعداد ارایه  1 در جدول K60نوکلئوتیدی تک چندشکلیی و آرایه

-یتوال قیطر از کردنپیژنوتهای آورینوکلئوتیدی در فنهای تکچندشکلیترین تعداد کمو در کروموزوم شماره یک فناوری 
در هر دو فناوری، شد. مشاهد  16 و 32 شماره هایدر کروموزومبه ترتیب  K60نوکلئوتیدی تک چندشکلیی و آرایه یابی

های شناسایی SNPبا وجود این که تعداد . بودمشترک مربوط به کروموزوم شماره یک  نوکلئوتیدیهای تکچندشکلیبیشترین 
ها های مشترک بین آنبیشتر بود اما چندشکلی K60آوری تراشه یابی از فنژنوتیپ از طریق توالیآوری تعیین شده در فن

صفر بود )جدول  Wو  Z، 33، 32، 31، 30، 25، 22، 16، 13، 9، 7، 6های کروموزوم ها مانندبسیار کم و در برخی کروموزوم
1). 

 
 K60نوکلئوتیدی تک چندشکلیو آرایه  یابیژنوتیپ کردن از طریق توالیهای آوریفنها در SNPآمار توصیفی شمارش  .1 جدول

شماره 

 کروموزوم

تعداد  طول کروموزوم
SNP 
در 

GBS 

تعداد 

SNP  در
SNP 

Array 

GBS/SNPA  تعدادSNP 

 مشترک

-های تکموقعیت فیزیکی چندشکلی

 نوکلئوتیدی مشترک 

1 197608386 117927 8303 14 10 2813719, 24616650, 65376328, 

85803052, 135030035, 134325939, 

92572413, 164163854, 134720474, 

49298890 
2 149682049 81122 6355 13 2 755707, 65389012 

3 110838418 64068 4739 14 2 1625763, 39228579 

4 91315245 61529 3872 16 3 35590347, 46231529, 46194007 

5 59809098 46467 2542 18 1 1132899 

6 36374701 31926 1995 16 - - 

7 36742308 29731 2089 14 - - 

8 30219446 27793 1636 17 1 20964712 
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شماره 

 کروموزوم

تعداد  طول کروموزوم
SNP 
در 

GBS 

تعداد 

SNP  در
SNP 

Array 

GBS/SNPA  تعدادSNP 

 مشترک

-های تکموقعیت فیزیکی چندشکلی

 نوکلئوتیدی مشترک 

9 24153086 26744 1366 20 - - 

10 21119840  22776 1553 15 1 19903238 

11 20200042 18981 1531 12 1 783313 

12 20387278 24745 1559 16 1 10901442 

13 19166714 25286 1371 18 - - 

14 16219308 26764 1179 23 1 13159485 

15 13062184 17467 1222 14 1 10204484 

16 2844601 5236 24 218 - - 

17 10762512 20604 994 21 4 8088474, 862556, 3975885, 8883470 

18 11373140 23315 1048 22 5 4613497, 860949, 4298384, 

9088699, 9104026 
19 10323212 18331 973 19 2 517607, 4743391 

20 13897287 23633 1815 13 2 377026, 7881700 

21 6844979 11567 901 13 1 6282551 

22 5459462 5841 432 14 - - 

23 6149580 15647 724 22 3 3840752, 849627, 875739 

24 6491222 14132 853 17 1 6004245 

25 3980610 7622 211 36 - - 

26 6055710 15663 776 20 3 1837486, 5063428, 3341433, 800537 

27 8080432 16937 576 29 2 2723905،, 3867460 

28 5116882 13309 708 19 1 3917827 

30 1818525 1345 - - - - 

31 6153034 8025 - - - - 

32 725831 696 - - - - 

33 7821666 19297 - - - - 

W 6813114 1128 - - - - 

Z 82529921 37264 - - - - 

 
های چندشکلیبر تعداد کل ها پرندهشده گم نوکلئوتیدیهای تکچندشکلیاز تقسیم تعداد  ،شدهگم هایژنوتیپفراوانی 

-تک چندشکلیی آرایههای حاصل از دادهبرای شده . هیستوگرام ژنوتیپ گممحاسبه شدآوری در هر فن نوکلئوتیدیتک

به ترتیب یابی بعد از جانهی ی قبل از جانهی و ژنوتیپ کردن از طریق توالیابییتوال قیطر از کردنپیژنوتو  K60نوکلئوتیدی 
های چندشکلیاکثر پرندگان تمام  K60نوکلئوتیدی تک چندشکلیآوری آرایه فن درشده است. نشان داده  3و  2، 1های در شکل

آوری فن(. برای 1کنند )شکل دهد این روش مقدار کمی داده از دست رفته ایجاد میشتند که نشان میرا دا نوکلئوتیدیتک
های از (. اگرچه مقدار زیاد داده2درصد بود )شکل  54شده حدود های گمی، فراوانی ژنوتیپابییتوال قیطر از کردنپیژنوت

توان با یابی است اما میآوری ژنوتیپ کردن از طریق توالیهای فنی یکی از کاستییابی ناشی از پوشش کم توالیدست رفته
 Glaubitzگیری کاهش داد )های از دست رفته را به طور چشمها، میزان دادههای جانهی و تخمین ژنوتیپاستفاده از روش

et al., 2014.) هایی با جایگاهاز پرندگان برای  اندکیکه تعداد  دادشده نشان گم هایژنوتیپها، نتایج جانهی برای این داده
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آوری فنشده در استفاده از های گموجود ژنوتیپ (.3از دست رفته داشتند )شکل ژنوتیپ (، 005/0تر از )فراوانی کم فراوانی کم
 Wang et al., 2020; Loureiro etدر مطالعات دیگر محققین نیز گزارش شده است ) یابیژنوتیپ کردن از طریق توالی

al., 2020 در مطالعه .)Horvath ( بر روی کلزا 2020و همکاران )درصد ژنوتیپ  8/36گر شناسایی شد که نشان 290972
 درصد کاهش یافت. 13تر از ها به کمشده بود و با روش جانهی، تعداد آنها گمآن

 قیطر از کردنپیژنوتو  K60نوکلئوتیدی تک ندشکلیچی آرایههای دادهاز میانگین عدم تعادل ناشی از پیوستگی حاصل 
برای هر آوری هر دو فن عدم تعادل پیوستگیو  2در جدول  1000Kbpو  10Kbp ،100Kbpدر فواصل فیزیکی ی ابییتوال

متفاوت های ژنی ها در جایگاهللآ. عدم تعادل پیوستگی به ارتباط غیرتصادفی بین نشان داده شده است 4 کروموزوم در شکل
برای برآورد میزان عدم تعادل پیوستگی، از مربع ضریب  ها تصادفی نیست.شود و به این مفهوم است که پیوستگی ژنگفته می

از صفر برای یک جفت جایگاه بدون عدم تعادل پیوستگی تا یک در یک  2rاستفاده شد. ارزش  (2r)همبستگی بین دو ژنگاه 
 است.متغیر کامل  جفت جایگاه با عدم تعادل پیوستگی

  

  
تعداد پرندگان   yشده و محور های گمفراوانی ژنوتیپ x. محور  K60نوکلئوتیدی تک چندشکلیی آرایهآوری در فن شدهگمهای هیستوگرام داده .1شکل 

 است.

  

  
تعداد  yشده و محور های گمفراوانی ژنوتیپ xمحور  جانهی.ی قبل از ابییتوال قیطر از کردنپیژنوتآوری در فن شدهگمهای هیستوگرام داده. 2شکل 

 پرندگان  است.

  



 703           گرگانی فیروزجاه و دیگران   / ...اآن ب سهیو مقا یابییتوال قیاز طر پیژنوت نییتع آوریفن ییکارآ پژوهشی( -)علمی 

 

 

 

 
تعداد  yشده و محور های گمفراوانی ژنوتیپ xمحور  ی بعد از جانهی.ابییتوال قیطر از کردنپیژنوتآوری در فن شدهگمهای هیستوگرام داده .3شکل 

 پرندگان  است.

 

 1ناشی از پیوستگی به تفکیک فواصل فیزیکیهای عدم تعادل . آماره2جدول 

 

طول 

 کروموزوم

 نوکلئوتیدیی چندشکلی تکآرایه  یابیتعیین ژنوتیپ از طریق توالی 

میانگین  

 )انحراف معیار(

میانگین   حداکثر حداقل

 )انحراف معیار(

 حداکثر حداقل

 335/0 167/0 243/0( 045/0)  290/0 207/0 237/0( 021/0)  کیلوباز 10

 210/0 121/0 163/0( 024/0)  209/0 116/0 145/0( 017/0)  کیلوباز 100

 156/0 058/0 099/0( 022/0)  100/0 034/0 057/0( 012/0)  کیلوباز 1000

  استفاده شد. 28تا  1های های دو روش، فقط از کروموزمبرای مقایسه میانگین 1
 

افزایش طول کروموزوم  برای هر دو روش تحت مطالعه کاهش داشت. این کاهش به طور کلی، تعادل ناشی از پیوستگی با 
کیلوباز، تفاوت  10(. برای فاصله 2ی چندشکلی بود )جدول یابی بیشتر از روش آرایهبرای روش تعیین ژنوتیپ از طریق توالی

های تعیین ژنوتیپ از طریق ( و داده243/0) K60ی آوری آرایههای حاصل از فنمقدار عدم تعادل ناشی از پیوستگی در داده
ی چندشکلی بیشتر از تعیین ژنوتیپ کیلوباز برای آرایه 1000کیلوباز و  100( اندک بود. این مقادیر در فواصل 237/0یابی )توالی

صفات کمی،  هایهای چندشکلی در شناسایی جایگاهدهد در فواصل فیزیکی بیشتر، تراشهیابی بود، که نشان میاز طریق توالی
در  نوکلئوتیدیهای تکچندشکلیتعداد  ی،ابییتوال قیطر از کردنپیژنوتآوری در فنکند. یابی عمل میهای توالیبهتر از داده

(. مطالعات نشان داده است با افزایش تراکم 1)جدول  است K60ی آوری آرایهاز فنبسیار بیشتر یک فاصله فیزیکی معین 
 Negroای، (. در مطالعهGroenen et al., 2009; Negro et al., 2019کند )نوترکیبی نیز افزایش پیدا میگرها، میزان نشان

-شکلی تکهای چندآوری آرایهرا با استفاده از سه فن 3گرها بر روی کروموزوم شماره تنوع تعداد نشان (2019و همکاران )

گرها، یابی مقایسه کردند و نشان دادند که با افزایش تنوع تعداد نشانیکردن از طریق توالو ژنوتیپ K600و  K50نوکلئوتیدی 
یابی ممکن است به آوری تعیین ژنوتیپ از طریق توالیکاهش عدم تعادل پیوستگی در فنیابد. میزان نوترکیبی نیز افزایش می

ی تعداد زیاد همچنین در نتیجهو نوکلئوتیدی آن باشد. های تکعلت افزایش میزان نوترکیبی در نتیجه تعداد بیشتر چندشکلی
که در مطالعات با وجود این، با توجه به این یابد. کاهش می LDهای ناقص نیز افزایش و در نهایت میزان LDگرها، میزان نشان

 شودیلوباز مطالعه میک 500دار در فواصل نوکلئوتیدی معنیهای تکبسته با چندشکلیهای همپویش ژنومی، جستجوی ژن

(Brodie et al., 2016)عنوان توانند بهیابی نیز میهای تعیین ژنوتیپ از طریق توالیدهد دادهی حاضر نشان می، نتایج مطالعه
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های ، که فقط در داده34تا  30های ها، کروموزومدر سرتاسر کروموزومابزار مناسب در این نوع مطالعات مورد استفاده قرار گیرد. 
مشاهده شدند، بیشترین مقادیر عدم تعادل ناشی از پیوستگی را داشتند. برای  یابییتوال قیطر از کردنپیژنوت آوریفن

های ای برای عدم تعادل ناشی از پیوستگی در فاصله، که در هر دو فناوری وجود داشتند، الگوی مشابه28تا  1های کروموزوم
 کیلوباز، 10در فاصله فیزیکی  ترین میزان عدم تعادل پیوستگیبیشترین و کمبرای نمونه،  فیزیکی مورد مطالعه مشاهده نشد.

 آوری آرایهفن(، و در 207/0) 19( و 290/0) 28های به ترتیب در کروموزومی، ابییتوال قیطر از کردنپیژنوت آوریدر فن
 .(4)شکل  مشاهده شد( 166/0) 27و ( 335/0) 8 هایبه ترتیب در کروموزوم، K60نوکلئوتیدی تک چندشکلی

 
 

 
 )ب(

 
 )الف(

 
نوکلئوتیدی تک چندشکلیی های حاصل از آرایهدادهدر  1000Kbpو  10Kbp ،100Kbpعدم تعادل پیوستگی در فواصل فیزیکی . 4شکل 

K60  محور ی )ب(ابییتوال قیطر از کردنپیژنوتهای حاصل از داده)الف(، و .x  شماره کروموزوم و محورy  میزانLD .در هر کروموزوم است 

 

با یکدیگر هستند که  نوکلئوتیدیهای تکچندشکلی، گروهی از نوکلئوتیدیهای تکچندشکلیهای هاپلوتیپی بلوک
 نتایج .(Gabriel et al., 2002) زمان صورت گیردها همدر نتیجه انتظار آن است که توارث آنپیوستگی بالایی دارند و 

 ییهاو آر یابییتوال قیطر از کردنپیژنوت آوریفنهای حاصل از دو داده نوکلئوتیدیهای تکچندشکلیهای هاپلوتیپی بلوک
با . نشان داده شده است 3در جدول های جمعیت مورد مطالعه برای هر یک از کروموزوم K60نوکلئوتیدی تک چندشکلی
-چندشکلی بیشترین تعداد شناسایی شد.بلوک هاپلوتیپی  167396 تعداد ی،ابییتوال قیطر از کردن پیژنوت آوریفناستفاده از 

. در بودجفت باز  70با طول  نوکلئوتیدیتک چندشکلی 20تعداد  با 7درون بلوک، روی کروموزوم شماره نوکلئوتیدی های تک
 بیشترین تعداددر این روش،  شد.لوک هاپلوتیپی مشاهده ب 6650تعداد  ،K60نوکلئوتیدی تک چندشکلی یآرایه آوریفن

جفت  70با طول  نوکلئوتیدی تک چندشکلی 21تعداد  با 28درون بلوک، روی کروموزوم شماره نوکلئوتیدی های تکچندشکلی
 چندشکلی یآرایه نسبت به یابییتوال قیطر از کردنپیژنوتآوری های هاپلوتیپی در فنی حاضر، تعداد بلوکدر مطالعه .بودباز 
توانند عدم تعادل پیوستگی گرهای مجزا میها نسبت به نشانکه هاپلوتیپبسیار بیشتر بود. از آنجایی K60نوکلئوتیدی تک

 قیطر از کردنپیژنوت آوریفنهای هاپلوتیپی حاصل از رود بلوکداشته باشند انتظار می جایگاه ژنومی صفات کمیبالاتری با 
ساختار  (،2015) و همکاران Khanyile بررسیدر . (Sehgal et al., 2020) بخشدی، مطالعات پویش ژنوم را بهبود ابییتوال

آفریقای جنوبی و  ،سه گروه مرغ بومی از مناطق مالاوی K60نوکلئوتیدی تک چندشکلی یهای آرایههاپلوتیپی برای داده
های هاپلوتیپی های هاپلوتیپی را گزارش کردند. آگاهی از بلوکبلوک 2442و  2104، 649 ، تعدادبه ترتیبو زیمبابوه را بررسی 

در شناسایی توانند میهای هاپلوتیپی دهد. همچنین بلوکاطلاعات مهمی از مطالعات پویش ژنومی و انتخاب ژنومی ارائه می
  (.Franssen et al., 2017) قرار گیرنداستفاده مورد مناطق ژنومی تحت انتخاب طی تکامل 
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 k60های تک نوکلئوتیدی یابی و آرایه چند شکلیهای ژنوتیپ کردن از طریق توالیآوریفنهای هاپلوتیپی در تعداد بلوک .3جدول 

-آوری آرایه چند شکلیتعداد بلوک در فن

  K60های تک نوکلئوتیدی 

آوری ژنوتیپ کردن از تعداد بلوک در فن

 یابیطریق توالی

 کروموزومشماره 

929 22672 1 
710 15728 2 
556 12745 3 
446 11887 4 
260 8856 5 
250 6331 6 
270 5714 7 
219 5248 8 
203 5192 9 

243 4150 10 
240 3503 11 
230 4677 12 
203 4740 13 
177 5048 14 
201 3258 15 
1 790 16 

151 3801 17 
153 4285 18 
155 3353 19 
282 4419 20 
140 2157 21 
48 1001 22 
115 2848 23 
124 2687 24 
31 1426 25 
125 2869 26 
78 3066 27 
110 2652 28 
- 298 30 
- 1690 31 
- 141 32 
- 3750 33 
- 0 W 

- 6386 Z 

 
-تک چندشکلی یو آرایه یابییتوال قیطر از پیژنوتحاصل از تعیین های ( در دادهMAF) یابکمللی آتوزیع فراوانی 

و بررسی  4.3.1نسخه  Rافزار ( در نرمPurcell et al., 2007) PLINK 1.9نیز با استفاده از برنامه  K60نوکلئوتیدی 
ی ی آرایهدر داده یابکمللی آهیستوگرام فراوانی  شده است.ارایه  6و  5های به ترتیب در شکلها توزیع آنهیستوگرام 

درصد کل  13)بود ها تر از سایر فراوانیکم 1/0تر از کم یابکم هایللآفراوانی  داد که نشان K60لئوتیدی نوکتک چندشکلی
فراوانی آللی نزدیک به صفر و بیشتر  نوکلئوتیدی،های تکی چندشکلیهاتعداد بسیار کمی از دادهآوری، در این فن. ها(داده
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 هایللآفراوانی ی، ابییتوال قیطر از کردنپیژنوتهای دادهاین در حالی است که برای  .داشتند 5/0تا  4/0فراوانی بین ها آن
های چندشکلیگرهای ها، ابتدا نشاندر طراحی آرایه درصد کل داده(. 20بود )ها بیشتر از سایر فراوانی ،1/0تر از کم یابکم
بالاتر از یک  اللیکه فراوانی  نوکلئوتیدیتک هایدشکلیچندر چندین جمعیت مختلف ارزیابی شده و تنها  نوکلئوتیدیتک

هایی در واریانت ی،ابییتوال قیطر از کردنپیژنوتیابی نظیر های توالیشوند. در مقابل، روشدرصد دارند در آرایه وارد می
های مختلف آورییاب در فنهای کمآللتوزیع فراوانی  مطالعات متعددی تفاوت سازند.آشکار میرا  اللیسرتاسر طیف فراوانی 
تعداد  یابییتوال قیطر از کردنپیژنوتآوری با استفاده از فن (2013) و همکاران Romay در پژوهشرا گزارش کرده است. 

های للآاز دسته  نوکلئوتیدیهای تکچندشکلیشناسایی شد که بیش از نیمی از این  نوکلئوتیدیتک چندشکلی 681257
آوری درصد برای فن 22حدودد  05/0تر از یاب کمهای کمی دیگری، این تفاوت برای فراوانی آللدر مطالعهبودند.  یابکم
افزارهای موجود، (. نرمNegro et al., 2019بود ) k50ی درصد برای آرایه 6ی در مقایسه با ابییتوال قیطر از کردنپیژنوت

ا برای هاللهای متعددی استفاده از این د این، پژوهشجویاب را ندارند. با وهای کمل آللتوان آماری لازم برای تجزیه و تحلی
های ای که در آن بخش بزرگی از واریانش ژنتیکی یک صفت توسط جایگاهعنوان پدیدهپذیری از دست رفته، بهتوجیه وراثت

های که تعداد آللبا این (Gibson, 2012).اند کرده شود، را توصیهشناسایی شده در مطالعات پویش کل ژنوم تفسیر نمی
هایی که با استفاده از یابی، فراوان است، اما در پژوهشآوری ژنوتیپ کردن از طریق توالیهای حاصل از فنیاب، در دادهکم

که در زیرا با وجود اینآوری، مطالعات پویش کل ژنوم انجام شده، نتایج موفقی گزارش شده است، های حاصل از این فنداده
های باقیمانده، مطالعات پویش ژنوم شوند، اما تعداد بسیار زیاد واریانتحذف می 1/0تر از های کمها، تمام واریانتاکثر پژوهش

 (.Pingxian et al., 2019; Haobin et al., 2020را بسیار مناسب کرده است )
 

 
گرها تعداد نشان yو محور  یابکم یهاللآفراوانی  xمحور . K60نوکلئوتیدی تک آرایه چندشکلیهای حاصل از داده MAFهیستوگرام فراوانی  .5شکل 

 است.

 

تواند نتایج مطالعات پویش ژنومی را با مشکل مواجه مثبت کاذب میهای دادهساختارهای جمعیتی و خویشاوندی با افزایش 
 های ژنتیکی بر اساسآزمونی را برای وجود ساختار جمعیتی در داده(  1PCAهای اصلی )تجزیه و تحلیل مولفه کند. روش

داده برای های اصلیتجزیه و تحلیل مولفههای . گراف(Patterson et al., 2006)کند همبستگی ژنتیکی بین افراد فراهم می
 PLINK 1.9با استفاده از برنامه ی، که ابییتوال قیطر از کردنپیژنوت و K60نوکلئوتیدی تک ی چندشکلیآرایه های

(Purcell et al., 2007در نرم ) افزارR  ،های اصلی، به ترتیب، در اساس مولفهها بر برای نمایش بهترین تفکیکانجام شد

                                                                                                                                                                 
1. Principle Component Analysis  
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ی اصلی اول در فناوری چهار مولفهطور کلی، میزان واریانس قابل توصیف حاصل از به .ارایه شده است 8و  7های شکل
های درصد( بود. علاوه بر این، نتایج مولفه 0/70تر از فناوری آرایه )( اندکی کمدرصد 4/66ی )ابییتوال قیطر از کردنپیژنوت

اند. در چندین کلاستر تفکیک شدهای ها به شکل تودهکه جمعیت دادنشان  K60نوکلئوتیدی تک چندشکلی  یدر آرایه اصلی
که ویژگی  ،ها متفاوت از یکدیگر است و ممکن است اثر آلل یا ژنوتیپیژنوتیپی بین زیر جمعیتفراوانی آللی و جایی که  از آن

ژنوم  کل مطالعات پویش ها در، لازم است داده(Pritchard et al., 2000)دار شود یبه طور کاذب معناست، یک زیر جمعیت 
-زیاد چندشکلیتنوع  ازنشان  های اصلیی، نتایج مولفهابییوالت قیطر از کردنپیژنوتهای دادهشوند. برای تصحیح برای این اثر 

برای ها دادهتصحیح نیاز به  ه،یکنواختی قابل قبول مشاهده شددر این روش دارد، بنابراین، به علت  نوکلئوتیدیهای تک
  نیست.پویش کل ژنوم مطالعات 

 

 
گرها تعداد نشان yو محور  یابکم هایللآفراوانی  xمحور ی. ابییتوال قیطر از کردنپیژنوتهای حاصل از داده MAFهیستوگرام فراوانی  .6 شکل

  است.

 

 
  K60نوکلئوتیدی تک چندشکلیی های حاصل از آرایهدر دادههای اصلی مولفه های تفکیکگراف .7شکل 
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 ی ابییتوال قیطر از کردنپیژنوتهای حاصل از در داده های اصلیمولفه های تفکیکگراف .8شکل 

 

 نتیجه گیری و پیشنهادها
 یابییتوال قیطر از کردنپیژنوتآوری های حاصل از فنهای هاپلوتیپی دادهگرها و بلوکی حاضر، تعداد نشاندر مطالعه

 ی چندشکلیآوری آرایهبسیار بیشتر بود. میزان عدم تعادل پیوستگی در فن K60نوکلئوتیدی تک چندشکلی یآرایهنسبت به 
یابی بود و در هر دو روش این میزان تحت تاثیر طول آوری تعیین ژنوتیپ از طریق توالیبیشتر از فن K60نوکلئوتیدی تک

بر این،  کروموزوم قرار داشت به طوری که با افزایش فواصل فیزیکی، عدم تعادل ناشی از پیوستگی کاهش داشت. علاوه
آوری ژنوتیپ کردن از طریق در فن 1/0تر از های با فراوانی کمنوکلئوتیدی، واریانتچندشکلی تکی آوری آرایهبرخلاف فن

شده را شناسایی کرد، اما با حذف های گمیابی بسیار زیاد بود. با وجود این که استفاده از روش جانهی بسیاری از واریانتتوالی
  K60نوکلئوتیدی تک چندشکلیی آرایهاوری بسیار بیشتر از ی حاصل از این فنهای باقیماندهگرها نیز، تعداد واریانتاین نشان
 K60ی های آرایهبیشتر از دادهبسیار  نوکلئوتیدیهای تکچندشکلیتنوع ی، ابییتوال قیطر از کردنپیژنوتهای دادهبود. برای 

کند در را ایجاد می ییکنواخت عیتی و خویشاوندیساختارهای جمی حاضر، با توجه به این که این تنوع، بود. برای مطالعه
همزمان ی نیازی به تصحیح نیست. ابییتوال قیطر از کردنپیژنوتهای دادههای ژنومی، مطالعات پویش ژنوم با استفاده از داده

 یابییتوال قیطر از کردنپیژنوتازای هر نمونه، به هایابی و نیز کاهش هزینهبا افزایش کمیت و کیفیت اطلاعات حاصل از توالی
. بنابراین با توجه به مجموع نتایج های حوزه ژنومی کشاورزی شده استآوری متداول و پرطرفدار در پژوهشتبدیل به یک فن

ی برای مطالعات پویش ابییتوال قیطر از کردنپیژنوتآوری های حاصل از فنشود از دادهحاصل از مطالعه حاضر، پیشنهاد می
 های حیوانات اهلی )مرغ( استفاده شود.ت متفاوت در جمعیتژنوم صفا

 

 تشکر و قدردانی
گرها در های تعیین ژنوتیپ نشاناز دانشگاه آرهوس دانمارک برای تأمین هزینه Just Jensenوسیله از پروفسور بدین

از حمایت ، از شرکت تجاری کاب به دلیل در اختیار قرار دادن این تراشه، و K60نوکلئوتیدی تک چندشکلیی آرایهآوری فن
(، که توسط شرکت الشایر نیوزیلند انجام شد، GBSیابی )ها از طریق توالیمالی دانشگاه تربیت مدرس در تعیین ژنوتیپ داده

    شود.قدردانی می
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