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So far, several methods have been used to identify genetic factors affecting polygenic 

traits. Common methods are least squares regression analysis, maximum likelihood 

regression analysis, and Bayesian. The superiority of Bayesian methods over other 

methods is that it is possible to use all SNPs in the model simultaneously.  The 

simultaneous presence of markers can prevent overestimation of marker effects and 

increase the probability of identifying true positive SNPs. Therefore, in the present 

study, the BayesCpi method was used to identify SNPs related to body weight at early 

stages of growth (i.e. body weight at week 2) in an F2 population of mixed chickens. 

For this purpose, the Illumina 60K SNP bead chip was used to genotype the present 

population, including 312 chickens from the F2 population. According to the results 

of the analysis, 16 SNPs with a Bayes Factor (BF) between 20 and 150 were known 

and suggested as markers for body weight at early age. Results of post-GWAS showed 

that these SNPs were distributed across 4 chromosomes and were located close to, or 

inside the 16 genes. Among the identified genes, 12 genes were protein-encoding and 

4 were noncoding RNAs. To identify genes associated with each SNP in candidate 

regions, 0.5 Mb around each significant SNP was considered. 
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Extended Abstract 

Introduction 

Many crucial traits in chickens are quantitative and influenced by numerous genes, hence making their 

improvement vital. In this regard, genome-wide association studies (GWAS) have successfully uncovered 

single nucleotide polymorphisms (SNPs) associated with these traits, aiming to elucidate regions contributing 

to their heritability. Utilizing GWAS findings facilitates the identification of candidate regions for genomic 

selection programs. Bayesian inference, a method employing all markers simultaneously, mitigates issues like 

false positives and overestimation of the effects of Quantitative Trait Loci (QTLs) and SNPs. Additionally, 

employing an F2 population enhances mapping accuracy. Hence, this study aims to identify genes influencing 

early-stage body weight in chickens using the Bayes CPI method within an F2 population of crossbred chickens 

Background and objectives 

mailto:rasoult@modares.ac.ir
https://doi.org/10.22059/ijas.2024.372924.654003
https://doi.org/10.22059/ijas.2024.372924.654003
https://orcid.org/0000-0002-4647-6093
https://orcid.org/0000-0001-6933-3469
https://orcid.org/0000-0002-3935-0476
https://orcid.org/0000-0003-2781-7558
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/


Genomic association study to identify candidate genes for early growth traits in chickens/Asgari, et al     604 

In the present study, the Bayes Cpi method was utilized to identify SNPs associated with body weight 

during the early stages of growth (i.e., body weight at week 2) in an F2 population of mixed chickens. For this 

purpose, the Illumina 60K SNP bead chip was employed to genotype the population, comprising 312 chickens 

from the F2 generation 

 

Materials and method 

Initially, phenotypic data were collected from the offspring of the F2 generation. This F2 population was 

bred from crosses between a commercial broiler line (Arian (AA)) and Orumieh Iranian native fowl (NN). 

Arian chickens were selected for their body weight and meat quality traits, while native chickens were chosen 

for their natural resilience to diseases and pathogens. After 23 generations of strong selection, 450 F2 chickens 

were produced in 6 different hatches and utilized for testing. Each bird underwent weighing weekly after an 8-

hour fasting period, individually assessed using a digital scale with a capacity of 50 kg and a measurement 

accuracy of 1 gram. Subsequently, genotyping was conducted on a random subset of 312 birds from the F2 

generation using Illumina 60k SNP chips. Finally, the data underwent analysis using a mixed regression model 

and the GS3 software. The nearest genes to the proposed marker SNPs were identified using the NCBI website, 

considering 0.5 Mbp around each SNP 

 

Result 

Applying a significant threshold of Bayes factor ranging from 20 to 150, we identified 16 significant SNPs 

associated with body weights at 2 weeks of age, which were located near or within 16 genes distributed over 4 

different chromosomes. These genes exhibit various metabolic functions contributing to the growth and weight 

gain of the body. They were categorized based on their rules: one group involved in Wnt signaling, another in 

the development of the nervous system, and others in different metabolic pathways, biosynthesis of various 

compounds, body metabolism, and substance transfer. The CACNA1C gene is implicated in two pathways. 

Additionally, the GALNTL6 gene plays a role in the protein glycosylation pathway, which facilitates protein 

modification. 

 

Conclusion 
This study identified 16 SNP markers associated with body weight at 2 weeks, shedding light on genes affecting 

early chicken growth. Chromosomes 1 and 4 emerged as key contributors to chicken genome variation at week 

2 of age. 
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  ها:واژهکلید
ژنوم، مرغ،  شیمطالعه پو
روش  ،یدیتک نوکلئوت یچندشکل

 .دیکاند یهاژن ن،یزیب

 قرارگرفته مورداستفادهژنیک بر صفات پلی مؤثرهای متعددی برای شناسایی فاکتورهای ژنتیکی تاکنون روش
 بر مبتنی رگرسیونی آنالیز مربعات، حداقل بر مبتنی شامل آنالیز رگرسیونی شدهاستفادههای رایج است. روش

 توان بهمی هاسایر روش به نسبت بیزین هایروش باشد. از برتریهای بیزی میو روش نمایی درست حداکثر
 نشانگرها اثرات برآورد بیش از اشاره نمود که منجر به جلوگیری مدل در مارکرها کل از زمانهم استفاده امکان

، در مطالعه حاضر برای شناسایی روازایندهد. های مثبت واقعی را افزایش میSNP احتمال شناساییشده و 
SNP( در یک جمعیت  2های مرتبط با وزن بدن در سنین اولیه ،)هفتگیF2 از مرغان آمیخته، از روش بیز 
Cpi  2 مرغ 312استفاده شد. سپس، برای تعیین ژنوتیپ جمعیت حاضر شاملFتجاریهای ، چیپIllumina 

60K   .مارکر 16یت، درنهااستفاده گردید SNP مارکرهای عنوانبه بودند، 150 تا 20 بین فاکتور بیز دارای که 

 اند وشدهیعتوزکروموزوم  4بر روی ها SNP شد. این گرفته نظر برای وزن بدن در این سن در پیشنهادی

شده ییشناساهای ژن ارتباط نزدیک دارند. از ژن 16ی با وجود عدم تعادل پیوستگ واسطهبهسببی و یا  صورتبه
در  SNP های مرتبط با هرباشند. برای شناسایی ژنغیرکدکننده می RNA ژن 4پروتئین و  کد کنندهژن،  12

 دار در نظر گرفته شد.معنی SNP اطراف هر Mb 5/0 مناطق کاندیدا،
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 مقدمه
یک صفت کمی  عنوانبه. صفت وزن بدن (Wang et al., 2012) هستند کمی مرغ در اقتصادی و مهم صفات بیشتر

، با روازاینگیری فنوتیپ این صفت مؤثر هستند. تحت تأثیر تعداد بسیار زیادی ژن با اندازه و نوع اثر متفاوت بوده که بر شکل
 بهبود نژاد طیور، اصلاح هایبرنامه در مدنظر اهداف نیترمهم از توجه به اهمیت بالای صفات رشد و وزن بدن در طیور، یکی

1بر صفات کمی  مؤثر های ژنیجایگاه شناسایی طریقاز  این صفات )QTL( باشد می(2009Goddard and Hayes, .) 
هایی )نشانگرهای ژنتیکی( را تواند نشانهترکیب انتخاب طبیعی و مصنوعی برای صفات تولیدی در مرغ در طول زمان می

 طوربهاست که انتخاب مصنوعی  شدهثابت (.Walugembe et al. 2018; Weng et al. 2020)در ژنوم باقی بگذارد 
دهد و باعث افزایش هموزیگوسیتی در های ژنومی مرتبط با صفت تحت انتخاب را تحت تأثیر قرار میی مکانتوجهقابل

 اقتصادی صفات با مرتبط یعل هایمکانیسم بردارینقشه رو، بهینازا؛ (Kim et al. 2018)شود نشانگرهای ژنتیکی خاص می
کشف این  برای موفقی ( عملکرد2GWAS. در این راستا، مطالعات پویش ژنومی )( .2018Ma et al)کند  کمک ژنوم رمهم د
کمی و شناسایی ارتباط این نشانگرها با  صفات بر مؤثر (3SNP) نوکلئوتیدی تک هایمورفیسمپلی مانند ژنتیکی هاینشانه

 صفات با کاندیدای مرتبط هایژن شناسایی مطالعات این (.Ahsan, 2014; Maher 2008)اند داشته فنوتیپ صفات کمی
. بنابراین هدف از مطالعات پویش ژنوم (Saravanan et al. 2020)کنند می تسهیل دام نیز هایجمعیت در مهم را اقتصادی

 توضیح را صفات یریپذثتورا توانندمی که دانست مناطقی توان شناساییرا می SNPبالای  تراکم با هاییچیپ از استفاده با
. (Costa et al., 2015)کنند  ژنومی شناسایی انتخاب هایرا در برنامه کاندیدا و به دنبال آن مناطق( Maher, 2008)دهند 

 .(Sewalem et al., 2002)دهند  افزایش اصلاحی یهابرنامه در را انتخاب به پاسخ تواندشناسایی این مناطق نیز می
جهت شناسایی نشانگرهای ژنتیکی  شدهاستفاده آماری هایروش اهمیت دام نژاد اصلاح مطالعات اکثر درعلاوه بر این، 

است؛ مانند حداقل  شدهاستفاده GWASی انجام مطالعات های مختلفی برا(. روشAsgari et al., 2021باشد )میمدنظر 
 .Zhang et al) مختلط خطی هایمدل و( Kang et al. 2010) واریانس هایمؤلفه ، مدل(Costa et al. 2015)مربعات 

باشد. در این می گیبس گیرینمونه تکنیک بر مبتنی ها استنتاج بیزیSNPبرای بررسی اثر  مورداستفادهروش دیگر  (.2010
 بالای نتایج میزان شکلاتی نظیرم ؛ بنابراین،(Costa et al., 2015)شوند باهم وارد آنالیز می زمانهمروش همه نشانگرها 

 و امکان (Peters et al., 2012)یابد با استفاده از این روش کاهش می هاSNP و هاQTLاثرات  برآورد بیش و کاذب مثبت
در تأیید این  (.Wolc and Dekkers, 2022)کند می فراهم را صفات( نشانگر اثرات توزیع) ژنتیکی معماری در تفاوت ایجاد

سازی نشان دادند که روش بیزی با استفاده از دو مرحله شامل غربالگری یهشبیک مطالعه  دنبال بهموضوع، ویلیام و همکاران 
واقعی  مثبت هایSNP شناسایی توانایی به همان میزان کهیدرحال داده، کاهش را کاذب هایمثبت زیادی حد تا و انتخاب مدل

موردی نشان دادند که در یک مورد، شش  زی را با دو مطالعههای بیروش یریپذانعطافکاربرد و  درواقعدهد. افزایش می را
شده ییشناساشده در انتشارات قبلی مرتبط با موضوع، ییشناساهای ها در ژنرا شناسایی کردند که دو مورد از آن SNPنشانگر 

رای اصلاح نژاد مهم بهای SNP( نیز از روش بیزی برای شناسایی 2015. کاستا و همکاران )(Williams et al. 2023)بود 
گر مرتبط با این دو نشان 19و  42شامل  SNPتلیسه و سن در اولین زایش استفاده کردند که منجر به شناسایی دو مجموعه 

. (Costa et al., 2015)دادند درصد از واریانس فنوتیپی این صفات را توضیح می 42/6و  35/11صفت شدند که به ترتیب 
 ، مطالعه2F (2010., et alLedur ) با استفاده از جمعیت یبردارنقشه دقت بهبود و خطا میزان کاهش بهبنابراین، با توجه 

 جمعیت یک در iyes cpBaروش  از استفاده بدن در مراحل اولیه رشد با وزن صفت بر مؤثر هایژن شناسایی هدف باحاضر، 

2F .از مرغان آمیخته، انجام گرفت 

                                                                                                                                                                 
1. Quantitative Trait Locus  

2. Genome-Wide Association Study 

3. Single-nucleotide polymorphism 
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 پژوهش یشناسروش

 فنوتیپی هایداده

 کشاورزی دانشکده طیور پرورش تحقیقات مرکز در (2F) دوم نسل آمیخته هایپرنده فنوتیپی هایداده از پژوهش، این در
خروس(  23مرغ و  26آرین ) گوشتی لایندوطرفه  تلاقی پژوهش، از خیابان و شهر پیکان محله در مدرس واقع تربیت دانشگاه

پرندگان سویه آرین از . استفاده شد (NNخروس( استان آذربایجان غربی ) 39مرغ و  40)مرغ بومی  79 ( وAAبا رشد سریع )
شهرستان بابل )از توابع استان مازندران، ایران( و پرندگان بومی از -کنارایستگاه پرورش و اصلاح نژاد مرغ آرین واقع در بابل

 1390هفته(، در اسفند  13ع در ارومیه، با سن مشابه )تقریباً ایستگاه پرورش و اصلاح نژاد مرغ بومی استان آذربایجان غربی واق
عنوان بهیجان غربی، آذربا بومی مرغان به سالن مرغداری دانشکده کشاورزی دانشگاه تربیت مدرس انتقال داده شدند. از ویژگی

 )1F(پرندگان نسل اول . نام بردتوان بدن را می ایمنی بالای ظرفیت و آهسته رشد و گوشتی(، گذارتخم) دومنظوره یک نژاد
 معکوس، یا متقابل حاصل تلاقی 1F از نرهای هرکدامسپس، . بودند ♂NN × AA♀ و ♀AA × NN ♂ حاصل تلاقی

 )2F(های نسل دوم نهایت، برای ایجاد پرندهدرکردند.  یریگجفت هادیگر خانواده هایماده از قطعه 4/8متوسط با  طوربه
کشی منتقل شدند و بر اساس تنظیم دما، رطوبت و چرخش کشی و ارزیابی اولیه به دستگاه جوجهها پس از وزنمرغتخم
کشی های نسل دوم شش نوبت )شش هچ( جوجههای نسل دوم متولد شدند. برای ایجاد جوجهروز جوجه 21ها، پس از مرغتخم

 قرار گرفت. استفادهمورد آزمایش برای ایجاد شد و 2Fدر نسل  مرغ 004درمجموع انجام گرفت، 
قندی تغذیه ی و آبخوری کلهدان خوریله وسبهصورت گروهی نگهداری و ی بهروزگهفتاز یک تا  2Fهای نسل جوجه
ی انفرادی دان خورمتر دارای سانتی 30×40×40های انفرادی با ابعاد هفته( در قفس 12ی تا پایان دوره )روزگهشتشدند و از 

ها صورت نامحدود در اختیار پرندگان بود. برای تغذیه این مرغو آبخوری نیپل پرورش یافتند. در طول دوره پرورش، غذا و آب به
شده )شامل سه جیره آغازین )دو هفته(، رشد )از دو تا هفت هفتگی( و پایانی )از یداریخرهای گوشتی آماده از خوراک جوجه

ساعت  22ساعت روشنایی و در ادامه  24از کارخانه خوراک دام استفاده شد. برنامه نوری در هفته اول  هفتگی(( 12هشت تا 
هفتگی کاهش یافت  صورتبهیج تدربهگراد و درجه سانتی 33روشنایی و دو ساعت تاریکی بود. درجه حرارت سالن در روز اول 

ها با هفتگی و انفرادی ثبت گردید. پرنده صورتبههای تمام مرغگراد ثابت ماند. وزن درجه سانتی 22یت در دمای درنهاو 
 01/0گیری ا استفاده از ترازوی آزمایشگاهی دیجیتالی، به ظرفیت یک کیلوگرم و دقت اندازهبهای کمتر از یک کیلوگرم وزن

کیلوگرم و دقت  50دیجیتالی، به ظرفیت از ترازوی  با استفادههای بیشتر از یک کیلوگرم نیز ها با وزنگرم توزین شدند. پرنده
ساعت  8کشی ها و افزایش دقت کار، قبل از هر وزنخالی شدن دستگاه گوارش پرنده منظوربهگرم توزین شدند.  1یری گاندازه

فاده هفتگی، است 2برای وزن بدن )گرم( در سنین  شدهثبتهای ها اعمال شد. برای مطالعه حاضر از دادهگرسنگی برای پرنده
 گردید.
 

 های ژنوتیپیداده
های خون کامل )گلبول ژنومی از نمونه DNAبودند. استخراج  2Fهای نسل های خون از مرغهای ژنوتیپی شامل نمونهداده

 شدهاستخراج DNAییریافته نمکی انجام گردید. بعد از تعیین کیفیت و کمیت نمونه تغشده و ینهبهقرمز دارای هسته( به روش 
ا استفاده بنمونه با همکاری شرکت کاپ و دانشگاه آرهوس دانمارک و  312روش الکتروفورز و اسپکتروفتومتری، درنهایت  به دو

 SNPمارکر  54340(. برای هر نمونه Emrani, 2016تعیین ژنوتیپ شدند ) Illumina 60k SNP chipهای تجاری از چیپ
به ها SNPانجام گرفت و تعدادی از  هاکیفیت داده کنترل 1.9نسخه  plink افزارنرمتعیین ژنوتیپ شد. سپس با استفاده از 

نرخ  با هانمونهها حذف گردید. همچنین از داده %5و فراوانی آللی جزئی کمتر از  %10یل خطای تعیین ژنوتیپ بیشتر از دل
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یت درنهامجموعه داده حذف گردید.  ( از6−10واینبرگ )-هاردی تعادل از انحراف با و مارکرهادرصد  90 فراخوانی کمتر از
 .پرنده برای این آنالیز استفاده شد 294و تعداد  SNPمارکر  43588تعداد 

 

 هادادهآنالیز 

ها SNP رای برآورد اثر(. ب3https://github.com/alegarra/gs/;2011استفاده شد ) 3GSافزار آنالیز داده از نرم منظوربه
مانده اولیه با ژنتیک و واریانس باقی. مقادیر واریانس پلی(Varona Aguado et al., 2001) گردید استفاده BayesCpi از

انجام  کارلومونتیری با فرایند زنجیره مارکوف گنمونه( و Madsen and Jensen, 2002محاسبه ) DMUافزار استفاده از نرم
چرخه ذخیره شدند.  10در هر  دور سوخته انجام گردید و نتایج 20000زنجیره مارکوف و  100.000آنالیز با یت درنهاشد. 

های ی قرار گرفت. پلاتموردبررسها مانده، همگرایی نمونهیباقیله پلات رسم شده از تراکم پسین واریانس ژنتیکی و وسبه
(. در مطالعه حاضر، از version 3.3.2; R Core Team, 2016م گردید )رس Rیسی نوبرنامهزبان  ازنیز با استفاده  موردنظر

عنوان اثرات ثابت و اثرات که در این مدل اثرات جنس و هچ به ها استفاده شددادهمدل رگرسیونی چند مارکری زیر برای آنالیز 
 باشد:زیر می صورتبه دهشاستفادهگنجانده شدند. مدل  در مدلعنوان اثرات تصادفی ژنیک و نشانگرها بهپلی

 
eWgZu b (1 رابطه  Xy  

 

تیک را به مشاهدات ماتریس یک طرح که اثرات سیستما X هفتگی(، 2بردار مشاهدات )وزن پرنده در  y، ذکرشدهدر مدل 
بردار اثرات  u سازد،ت مرتبط میماتریس طرحی که اثرات تصادفی را به مشاهدا Zبردار اثرات سیستماتیک،  bسازد، مرتبط می
بردار تصادفی  g (،n)ه برای هر پرند (s)ها SNPشامل ژنوتیپ  (n*s)یک ماتریس  W یک افراد موجود در شجره،ژنیپلتصادفی 

 باشد.می ماندهیباقبردار تصادفی اثرات  eو  SNPاز اثرات مارکر 
، از فاکتور SNPداری اثرات وجود ندارد، برای بررسی معنی p-valueبا توجه به اینکه با استفاده از روش بیز امکان برآورد 

1بیز )BF(  بجایvalue-p شود استفاده می(2001., et alVarona Aguado  ) زیر محاسبه گردید: صورتبهکه 

 (2رابطه 


























-1

1 p

p

BF 

P 
هایی SNPاحتمال پیشین از  πشود، می ها یک اثر غیر صفر اختصاص دادههایی است که به آن SNPاثر احتمال پسین از  

طور به تواننشانگرها را می از زیادی . در روش بیز تعداد(Kass and Raftery, 1995) گیرنداست که در آنالیزها قرار می
2(، بنابراین به تصحیح بنفرونی et alCosta ,.2015)وتحلیل کرد یهزمان تجزهم  نیاز نیست. 

 (Varona Aguado et al., 2001)شوند یماستفاده  ها،SNP داریمعنی یاس برای تشخیصمق 3مختلف از  مطالعاتدر 
 قوی که شواهد 150و  20بین  BF( 2دهد، می ارائه هاSNP داریمعنی برای ضعیفی که شواهد 20و  3بین  BF( 1شامل، 

برای این  .دهدمی ارائه SNP داریمعنی برای قوی خیلی که شواهد BF <  150( 3دهد و می ارائه هاSNP داریمعنی برای
عنوان نقاط ژنومی به که در برخی مطالعات 150تا  20بین  BFهایی با SNPرو، ینازایافت نشد،  BF > 150با  SNPصفت 

 شود، در نظر گرفته شدند.می بردهنامها پیشنهادی از آن

 

                                                                                                                                                                 
1. Bayes Factor 

2. Bonferroni  

https://github.com/alegarra/gs3/
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 GWAS از پس وتحلیلیهتجز

 شناسایی شدند ncbiاز سایت  Map Viewerهای پیشنهادی با استفاده از SNPها به مارکر ترین ژننزدیک

)http://www.ncbi.nlm.nih.gov(کاندیدا، هایژن شناسایی . برای Mbp 0.5 هر اطراف SNP بنابراین، ؛ شد گرفته نظر در
بالا یا پایین ژن قرار داشت،  Kbp 250ترین ژن به مارکر که در فاصله یکنزدبرای مارکرهایی که داخل ژن قرار نداشتند، 

ذکر شد. از پایگاه داده ( صفر بافاصله)داخل ژن قرار داشت، ژن کاندیدا  SNPکه یدرصورتمعرفی و 
(https://www.uniprot.org) Uniprot ولی و از پایگاه داده برای بررسی وظایف مولکAnimal QTL  برای بررسی ارتباط

( استفاده گردید. همچنین برای bin/QTLdb/index-https://www.animalgenome.org/cgiها )QTLها و SNPبین 
 استفاده شد. KEGG( https://www.genome.jp/keggپایگاه )های کاندیدا مطالعه مسیرهای بیوشیمیایی ژن

 

 های پژوهش و بحثیافته
 بیز یک مارکرها این. دش گرفته در نظرمارکرهای پیشنهادی  عنوانبه SNP مارکر 17 هفتگی، 2 سن در بدن وزن برای

با زبان  manhattan های مرغ نمودارها رو کروموزومSNPداشتند. جهت تعیین جایگاه احتمالی  150تا  20بین  فاکتور
 16 نزدیک ای داخل یشنهادشدهپ مارکرهای. (1( رسم شد )شکل version 3.3.2; R Core Team, 2016) Rیسی نوبرنامه

 ,MIR135A2) هستند ncRNA ژن 4 و پروتئین کننده کد ژن 12 تعداد، این از. اندشدهتوزیع کروموزوم 4 روی بر و بوده ژن

LOC769128, LOC101751953,  LOC107054740 .)هایژن ncRNA هایبا توالی RNA کد کننده غیر کوچک و ،
داشته باشند. یکی از این وظایف  سلول در مهمی توانند وظایفکنند، اما میحمل نمی سازیپروتئین را برای اطلاعاتی معمولاً

دار، یمعنهای SNPر مارک 1در جدول (. Costa et al., 2015)سلولی است  چند موجودات در رونویسی از ش بیان ژن بعدویرای
 است.  ذکرشدهوقعیت هر مارکر در کروموزوم های کاندیدا برای هر مارکر و مژن

بیز  10لگاریتم بر مبنای  ،yدر ژنوم و محور  هاموقعیت مارکر بر روی کروموزوم xدو هفتگی. محور سن وزن بدن در برای  manhattanنمودار  .1شکل 

 در نظر گرفت شد.  = 176/2log10(150)و  log10(30) = 30/1داری بین آستانه معنی .دهدها را نشان میمارکر  (log10(BF))فاکتور

 

 وزن افزایش و رشد در نحوی بههرکدام  مختلف متابولیکی عملکردهای داشتن با پژوهش این در شدهییشناسا یهاژن
 دارند دخالت Wnt سیگنالینگ در یک گروه: بندی شدندگروه خود متابولیکی عملکرد با مطابق هاژن. باشندیبدن مؤثر م

(DKK2, LEF, TNKS, WDFY3)، عصبی سیستم رشد در ترتیب به بعدی هایگروه (APP)، مختلف متابولیکی مسیرهای 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.uniprot.org/
https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index
https://www.genome.jp/kegg/
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(MYH10, ARHGAP24)بدن متابولیسم و مختلف ترکیبات ، بیوسنتز (TMPRSS15) مواد انتقال و (NKAIN4, 

SLC16A7 )ژن  .باشندمی درگیرCACNA1C  شده برای ژن ییشناسادر دو مسیر انتهایی دخالت دارد. عملGALNTL6 
 شود.یم محسوب روتئینپ تبدلی و تغییر از بخشیعنوان به که است پروتئین گلیکوزیلاسیون مسیر شرکت در

، Wntهای درگیر در سیگنالینک هستند. ژن Wntهای های سیگنالینگ رشد، پروتئینهای بزرگ مولکولیکی از خانواده
 Cadigan andکنند )ای ایفا میبا تنظیم این مسیر در رشد و نمو بدن چه در دوران جنینی و چه در دوران بلوغ نقش عمده

Liu, 2006کنند که در رشد و نمو فاکتورهای رشد را کدگذاری می کنندهترشحهای خانواده بزرگی از پروتئین ها(. این ژن
 (.Clevers, 2006حیوانات در همه مراحل نقش اساسی دارند )

 دو هفتگیسن وزن بدن در های کاندیدا برای مارکرهای پیشنهادی، موقعیت و ژن  .1جدول 

 کروموزوم دارهای معنیSNPمارکر 
 SNPموقعیت 

 روی کروموزوم
Bayes Factor 

ترین ژن به یکنزد

 مارکر

 از کاندیدا ژن فاصله

 )base pair(نشانگر 

Gga_rs14866428 1 102695209 317/77 APP 0 

Gga_rs312508259 20 8328173 243/75 MIR133A2 
UKb 1 

Gga_rs14462489 4 46540946 29/56 ARHGAP24 0 

Gga_rs315925567 4 47167531 04/52 WDFY3 0 

Gga_rs312288120 4 38295506 3/47 LEF 
UKb 8/78 

Gga_rs314045209 1 61549939 5/46 CACNA1C 0 

Gga_rs13516840 4 39650795 55/35 LOC769128 0 

Gga_rs13934188 1 123148233 9/31 LOC101751953 0 

Gga_rs14453946 4 38536266 14/31 Dkk2 UKb 2 

Gga_rs16397691 4 43442521 8/30 GALNTL6 0 

Gga_rs315442611 20 8924259 35/26 NKAIN4 0 

Gga_rs15226971 1 32045577 04/25 SLC16A7 0 

Gga_rs314050929 18 3896872 04/25 LOC107054740 0 

Gga_rs15359858 1 99797843 87/23 TMPRSS15 UKb 5/165 

Gga_rs316260652 18 1671829 51/22 MYH10 UKb 8/92 

Gga_rs317075955 4 49603655 95/21 TNKS UKb 8/97 
U ی بالادستدهندهنشان (upstream) .ژن است 

 

 He etباشد )می DKKهای خانواده در سطح خارج سلولی، ژن Wntکننده فعالیت سیگنالینگ یمتنظیکی از فاکتورهای 

al., 2004 در مراحل افتراق استئوبلاست به ماتریس معدنی ژن .)DKK2  دخالت دارد و در زمان تمایز استئوبلاست مغز
شده است که در شرایط آزمایشگاهی کمبود یانبیابد. از طرفی افزایش می Wnt7bبیان  Wntهای استخوان، از بین مولکول

DKK2 ابلتواند بر بیان استئوکلسین و استئوپتین اثرات قمی( توجهی بگذاردLi et al., 2005 استئوکلسین که توسط .)
 myotubesبه شکل  myoblastsکند. استئوپتین نیز در تمایز شود، به معدنی شدن استخوان کمک میاستئوبلاست تولید می

(. Uaesoontrachoon et al., 2008گذارد )اثر مثبت می myoblastو درنهایت فیبرهای عضلانی نقش دارد و بر همجوشی 
 ,.Filali et alبه اثبات رسیده است ) Wntدهی در سیگنال LEFهای متعدد توسعه و مورفوژنز، اهمیت عملکرد در مدل

ها یچند سلولدر کل   Wnt/Wingless های نقطه انتهایی سیگنالینگین واسطهترمهم  TCF/LEF(. فاکتور رونویسی2002
 Wntین مسیر سیگنالینگ رشد و نمو یعنی مسیر سیگنالینگ ترمهمکنندگان مرکزی یمتنظاز دیگر  WDFY3هستند. ژن 

 اتوفاژی به وابسته روشی احتمالاً کند کهیم تنظیم DVL3 یهاتوده حذف طریق از را Wnt باشد. این ژن سیگنالینگیم
 سیگنالینگ مسیر .(Kadir et al., 2016باشد ) مهم جنینی رشد طی در مغز اندازه تعیین برای است ممکن روند است. این

Wnt/β-catenin مرتبط است سرطان با مسیر این تنظیم و دارد اساسی نقشبزرگسالان در  بافت هموستاز و جنینی رشد در .
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 Zhang)شود می تنظیم تانکیراز توسط آن ثبات و باشدمی β-catenin تخریب مجموعه از غلظتمحدودکننده  جز یک اکسین

et al., 2011).  تانکیراز آنزیمی است که توسط ژنTNKS ی هاسلولشود. همچنین، نگهداری تلومر برای رشد مداوم کد می
شوند. تانکیراز، توموری ضروری است. در بیشتر تومورهای انسانی، تلومرها توسط تلومراز، یک ترانس کریپتاز معکوس حفظ می

در مطالعات قبلی مارکرهای  .(Cook et al., 2002کند )مثبت طول تلومر را تنظیم می طوربه،  TRF1از طریق تعامل با
Gga_rs14453946  وGga_rs312288120 های کاندیدا برای این مارکرها یعنی و ژنDKK2  وLEF  برای وزن بدن در

 (.Asgari et al., 2021اند )شدهییشناساهفتگی نیز  3سن 
 مربوط فیزیولوژیکی عملکردهای عصبی هایسلول سطح در و کندمی عمل سلول سطح گیرنده یکعنوان به APPژن 

 یهاسلول روی بر APP یهامولکول بینکنش . برهمدهدیم انجام آکسونوژنز را وها نورون چسبندگی ،هانورون رشد به
 در مس، یون کاهش طریق از است این ژن ممکن(. Baumkötter et al., 2014شود )می سیناپتوژنز پیشرفت باعث همسایه
 سلولی خارج ماتریکس اجزای به اتصال طریق از را هانورون رشد همچنین،. باشد داشته نقش اکسیداتیو استرس/مس هموستاز

 .(Cappai et al., 2005کند )می تنظیم IV و I کلاژن و هپارین مانند
با شرکت در بیوسنتز ترکیبات مختلف و متابولیسم بدن در رشد اثر دارند. پروتئین CACNA1C و  TMPRSS15های ژن

انتروپپتیداز است که این آنزیم با تجزیه پروپپتید اسیدی از تریپسینوژن آن را از تریپپسینوژن  TMPRSS15کد شده توسط ژن 
 پروکربوکسی کیموتریپسینوژن،ازجمله  دیگر هاییمپرو آنز (Yamashina, 1956)کند یرفعال به تریپسین فعال تبدیل میغ

 ,.Kitamoto et alشود )یسیرید میگلیترکند؛ بنابراین، باعث جذب اسیدهای آمینه و یم فعال را پرولاستازها و پپتیدازها

. (Xu et al., 2011نقش مهمی در ترشح انسولین در پرندگان دارد ) CACNA1Cشده است که ژن یانب. همچنین (1994
 یهاسلول خون از گلوکز غلظت افزایش به پاسخ های نامبرده در هضم خوراک و تنظیم قند خون اثر دارند. انسولین درزیمآن

 ، این ژن ورودCACNA1Cعلاوه بر تنظیم ترشح انسولین توسط ژن  (.Rorsman, 2005شود )می ترشح پانکراس جزایر بتا
 ,.Fu et alشود )می سارکوپلاسم از کلسیم شدن آزاد باعث یجهدرنت و کندمی وساطت را سیتوپلاسم به کلسیم هاییون

 انقباض ،(Splawski et al., 2004قلب ) ریتم طبیعی تنظیم قلب، طبیعی رشد پروتئین کد شده توسط آن برای(. 2014
 (.Nystoriak et al., 2017باشد )می ضروری روده و خونی یهارگ در صاف عضلانی یهاسلول طبیعی

 سدیم یون انتقال تنظیم در NKAIN4باشد. ژن در انتقال مواد درگیر می SLC16A7و  NKAIN4ها شامل دیگر ژن
 نیز در انقباض عضلات کند ومی تقویت را عضلات و اعصاب خود عمل نوبهبه که سدیم (Gaudet et al., 2011بوده ) درگیر
 بسیاری سریعونقل حملاز طرفی  .باشدپروتون می متصل به لاتمونوکربوکسیدهنده انتقالنیز  SLC16A7ژن  .است مؤثر

 اجسام و ایزولوسین والین، لوسین، از حاصل منشعب هایشاخه اسیدها با اکسو پیروات، لاکتات، مانند هامونوکربوکسیلات از
 .(Lin et al., 1998کند )می کاتالیز پلاسما غشای طریق از استات را و بوتیرات هیدروکسی بتا استات، استو کتونی شامل

( با شرکت در مسیرهای متابولیکی مختلف، رشد و افزایش بدن را تحت MYH10, ARHGAP24ها )آخرین گروه از ژن
سلولی  اسکلت سازمان و سلول مورفولوژی سلول، قطبیت در ARHGAP24یله ژن وسبهدهند. پروتئین کد شده یر قرار میتأث

با تبدیل آن به یک حالت غیرفعال  Rac از نوع GTPase برای  GTPase کنندهفعالیک  عنوانبهباشد. این ژن درگیر می
GDP کردن غیرفعال کند. باعمل می Rac دستیینپا در Rho، می کنترل را اکتین بازسازی( کندSu et al., 2004 .) پروتئین

Myosin-10  توسط ژن MYH10عملکردهای و سلول شکل سیتوکینزیس، در سلولی رسد که میوزینیمشود. به نظر کد می 
 CO1A1 برای I نوع کلاژن هایmRNA تثبیت در LARP6 این پروتئین با .دارد نقش یپوشش ده و ترشح مانند اییژهو
 در) کانونی تماس تشکیل سلولی، اسکلت مجدد یدهسازمان در سلول، گسترش طول همچنین در .دارد نقش CO1A2 و

 (.Cai et al., 2010)دارد  مهمی لاملپودی نقش گسترش و( گسترش حال در یهاسلول حاشیه نه اما مرکزی قسمت
، که  < 150BFبا  SNPاست، برای این صفت  شدهاشارهاز این پژوهش نیز  منتشرشدهکه در مطالعه پیشین  طورهمان

. همچنین، (Asgari et al., 2021)نشد با صفت تحت مطالعه است، یافت  SNPوجود شواهد قوی برای ارتباط  دهندهنشان
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 گرفتهانجامیافته و مدل خطی مختلط برای صفات رشد یمتعممشابه که با استفاده از روش مدل خطی  GWASدر مطالعه 
 اوایل در بالا محیطی واریانس سبب تواند بهداری برای سنین ابتدایی رشد گزارش نشده است. این میمعنی SNPمارکر است، 

 غیر اثرات اولیه سنین در که است این کرد بیان آن برای توانمی که دیگری دلیل. باشد مادری اثرات مثل اثراتی و دوره
شده انجام پژوهش در کهطوریبه. دهندمی توضیح را ژنتیکی واریانس از بیشتری سهم افزایشی اثرات به نسبت هاژن افزایشی

 نشان همچنین. است متفاوت پایانی سنین و اولیه سنین در رشد ژنتیکی تنظیم مرغ، در گردید مشخص نیز 2004 سال در
 Carlborg et) باشدمی کمتر رشد اواخر در آن اهمیت کهدرحالی بوده، مؤثر بسیار اولیه رشد بر اپیستازی که استشده داده

al., 2004 .)که استشده مشخص رشد برای اپیستازی و غالبیت افزایشی، اثرات نسبی سهم تخمین دنبال به این، بر علاوه 
 در را ژنتیکی واریانس از بیشتری قسمت افزایشی ژنتیک اثرات و رشد اوایل را ژنتیکی واریانس از بیشتری سهم اپیستازی

 .(Carlborg et al., 2003) دهندمی توضیح زندگی بعدی مراحل

قرار دارند. مارکرهای  4در کروموزوم  SNPمارکر  7و  1در کروموزوم  SNPمارکر  6از بین مارکرهای پیشنهادی 
و  Mbp 29/38 ،Mbp 5/38 ،Mbp 6/39 ،Mbp 4/43 ،Mbp 5/46 ،Mbp 1/47در موقعیت  4شده در کروموزوم ییشناسا
Mbp 6/49 ی از وجود انشانه تواندیم. قرار داشتن این مارکرها در فاصله نزدیک به هم اندقرارگرفتهQTL  در این موقعیت

 Mbpها در موقعیت QTLاست. این  شدهگزارشنزدیک یا پیرامون این مارکرها  QTLباشد. در مطالعات گذشته نیز چندین 
8/46-7/46 (Van Kaam et al., 1998) ،Mbp 6/51-7/46 (Kerje et al., 2003)  وMbp 4/88-7/46 (Sewalem 

et al., 2002) ناحیه کروموزومی بین  توانیمی گذشته هاافتهبه نتایج پژوهش حاضر و ی توجهبا بنابراین ؛ قرار دارندMbp 
ماکرو بر وزن بدن در سنین پایین دانست. از طرفی نتایج پژوهش حاضر، با این ادعا که  رگذاریتأثرا یک ناحیه  Mbp 49تا  38

 ، مطابقت دارد.(Asgari et al., 2021; Xie et al., 2012)یر را در رشد و افزایش وزن بدن دارند تأثبیشترین  هاکروموزوم
 

 گیری و پیشنهادهانتیجه
مارکرهای پیشنهادی  عنوانبه SNPمارکر  17دار، باعث ارائه برای شناسایی نشانگرهای معنی Bayes cpiاستفاده از روش 

بر صفت وزن بدن  مؤثرهای نها اطلاعات مناسبی، برای کمک به شناخت ژSNPهفتگی شد. این  2بدن در سن  برای وزن
 ارائه ابتدایی را سنین در بدن وزن برای کاندیدا یهاژن از فهرستی پژوهش حاضر دهند. نتایجدر سنین ابتدایی مرغ ارائه می

 یا انتخاب بر مبنای نشانگر و ژنومی انتخاب با استفاده از روش مرغ رشد سرعت بهبود برای آن است که احتمالاً نتایج کرده
 مرغ ژنوم هایکروموزوم ینترمهمرا  4و کروموزوم  1 توان کروموزومیم آمدهدستبهمفید واقع شود. با توجه به نتایج  ژن

ماکرو  نقش مورد نتایج تحقیق حاضر در رشد و وزن بدن در سنین پایین هستند. صفات برمؤثر های QTLجایگاه  دانست که
 یعنیداری بالا دار نشدن مارکر در سطوح معنییمعنین مطابقت دارد. با توجه به با مطالعات پیش رشد کنترل درها کروموزوم

150 BF > ، در نظرهایی که اثرات افزایشی را هم در مدل بر وزن بدن در سنین پایین استفاده از مدل مؤثربرای تشخیص عوامل 

 شود.گیرند پیشنهاد میمی

 

 سپاسگزاری
 جهت واگذاری والدین غربی آذربایجان بومی پرندگان پرورش مرکز و آرین لاین نژاد پرورش مرکز همکاری کارکنان از
پروفسور یوست یونسن از دانشگاه آرهوس دانمارک به جهت همکاری . شودبه دانشگاه تربیت مدرس، قدردانی می 1F هایمرغ

یت درنهاگردد. ی میقدرداندادن چیپ تجاری ونترس به جهت در اختیار قرار -یوم کابکنسرسها و از ها دادهدر تعیین ژنوتیپ
 .نمایمها تشکر میی دادهآورجمعاز کلیه دانشجویان گرامی جهت 
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