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  چكيده

 F2مرتبط بـا صـفات لاشـه روي كرومـوزوم يـك در جمعيـت                ) QTL(شناسايي جايگاه صفات كمي      هدف از انجام پژوهش حاضر،    
بلـدرچين ژاپنـي   ) گوشـتي (و وحـشي   ) گذار تخم(سوية سفيد      از آميزش متقابل دو    نسلي سهجمعيتي   منظور،    بدين. بلدرچين ژاپني بود  

 422 تعـداد    F1از تلاقـي پرنـدگان      .  توليد شـد   F1 پرنده   34هشت جفت بلدرچين سفيد و وحشي آميزش داده شد و تعداد            . ايجاد شد 
 پرنـدگان هـر سـه نـسل         همـة ژنوتيپ  .  ثبت شدند  F2ندگان نسل    پر ة لاش متفاوتركوردهاي فنوتيپي وزن اجزاي     .  توليد شد  F2پرنده  

اي  فاصـله  يـابي درون    به روش مكـان    QTLآناليز  .  موجود روي كروموزوم شمارة يك تعيين شد       ةبراي هشت نشانگر ريزماهوار   ) 472(
 و درصـد سـينه      ، وزن سـر   داري بـراي صـفات وزن سـينه، وزن لاشـه،           هاي معني  QTLپس از آناليز،    . مبتني بر رگرسيون انجام گرديد    

عنـوان   دار با اثر ايمپرينتينگ روي كروموزوم شمارة يك وجود دارد كه بر وزن سينه به  معنيQTLنتايج نشان داد كه يك . شناسايي شد 
 و  ،هـاي بـا اثرهـاي افزايـشي، غلبـه          QTLشده در پژوهش حاضر بـراي         برآورد QTLواريانس  .  با ارزش اقتصادي مؤثر است     اي  قطعه
  . درصد بود2/2–5/0و ، 2/2–2/1، 3/2–8/1 ةترتيب در محدود پيرينتينگ بهايم

  .QTLيابي  ، نشانگرهاي ريزماهواره، نقشهF2بلدرچين ژاپني، صفات لاشه، طرح  :ها واژه كليد
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  مقدمه
عنـوان   مبتني بر تئوري ژنتيك كمي بـه    هاي   استفاده از روش  

هاي اخيـر، سـهم       در دهه   دام اصلاح نژاد براي    رايج يروش
 مهـم اقتـصادي      صفات عملكرد بسياري از   در بهبود    زيادي

 ولي برخي از صفات نظير      ،داشته است ) نظير صفات رشد  (
گيري نيست كـه     صفات لاشه، روي حيوان زنده قابل اندازه      

 محدودكننده در بهبـود ژنتيكـي ايـن صـفات بـا      ياين عامل 
وري نـا ظهـور ف  ). 22(شـود    هاي رايج محـسوب مـي      روش

هاي اخير ابـزار     نشانگرهاي مولكولي و پيشرفت آن در سال      
وجـود آورده    قدرتمندي را براي متخصصان اصلاح نژاد بـه       

 يكيتژن توان صفات پلي با استفاده از اين نشانگرها مي    . است
هاي كلاسيك اصـلاح دام مـشكل        ها با روش    كه آناليز آن   را

 هـاي ايـن صـفات را       صورت مستقيم بررسي و ژن      به ،است
 ـ    مكان). 3(د  يابي كر  مكان ي  يابي جايگاه صفات كم)QTL (
  ارتباط  دليل هاي مطلوب به    براي انتخاب ژن    مستقيم يروش
تـشخيص و تعيـين   . اسـت  بـا نـشانگرهاي مولكـولي     ها آن
 سبب افزايش اطلاعـات     همكننده اين صفات     هاي كنترل  ژن

هاي اصلاح نـژادي      برنامه هم ،شود ها مي   ژن ةعلمي در زمين  
  ).15 (كند  نشانگر كارآمدتر ميةا از طريق انتخاب بر پاير

نشانگرهاي ريزماهواره  به   انچند سال گذشته، محقق   در  
نشانگرهاي مبتنـي بـر     اين  استفاده از   . اند  زيادي كرده توجه  
DNA  24 (هاي ژنومي اهميت بسياري دارد      نقشه ة در تهي .(

 متنـوع   هـاي تكـراري    اي با تـوالي    هاي ريزماهواره  اين نقشه 
، زيـاد  كل ژنوم، چندشكلي     ش پوش نظيرداراي خصوصياتي   

 در مطالعـات    هـا   آن  و از  هـستند   و كاربرد آسان   ،تنوع زياد 
. شـود  مـي ژنتيكي تكامل و تنـوع ژنـوم حيوانـات اسـتفاده            

 در  هـاي پيوسـتگي ايـن نـشانگرها         نقـشه  ةباتوجه بـه تهي ـ   
يـابي    مكـان  ةمطالعات بـسياري در زمين ـ     تفاوتهاي م  گونه

بر مبناي اين نشانگرها انجـام شـده اسـت          ها   QTLها و    نژ
اي در   بيشترين تعـداد نـشانگرهاي ريزمـاهواره      ). 21 و   19(

 حـدود  . در مرغ شناسايي شده است،هاي پرندگان  بين گونه 

اي در ژنـوم مـرغ شناسـايي شـده            نشانگر ريزمـاهواره   800
 ةهايي براي ايجـاد نقـش      هاي اخير تلاش   در سال ). 8(است  

 در بلـدرچين    ستگي با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره     پيو
  ).13 (صورت گرفته است

هـاي   QTLيـابي    نقـشه  ةمطالعات بسيار زيادي در زمين ـ    
 ، رشـد و لاشـه     همچون اقتصادي   گوناگونمرتبط با صفات    

هـاي بـسياري بـراي       QTLروي مرغ انجـام شـده اسـت و          
ر د). 18 و 16، 11، 2( گزارش شـده اسـت      تفاوتصفات م 

يابي ژنتيكي    نقشه ةهاي اخير نيز چندين مطالعه در زمين       سال
در .  در بلـدرچين صـورت گرفتـه اسـت         گونـاگون صفات  

 بلدرچين ژاپني انجام گرفـت،      ي از تحقيقي كه روي جمعيت   
QTL و ،هــايي بــراي وزن بــدن در ســن ســه، چهــار، پــنج 
). 7( يك گـزارش شـد       ةهفتگي روي كروموزوم شمار    شش

 بلـدرچين ژاپنـي،     F2 روي يـك جمعيـت       در مطالعه ديگر،  
QTL  بــراي وزن بــدن در زمــان تفــريخ و گونــاگونيهــاي 

يـابي شـد      يـك مكـان    ةصفات رشد روي كروموزوم شمار    
)20.(  

هدف از انجام پژوهش حاضر، شناسايي نواحي ژنـومي     
 يـك در يـك      ةمرتبط با صفات لاشه روي كروموزوم شمار      

  . بلدرچين ژاپني بودF2جمعيت 
  

  ها روشمواد و 
ار و  ذگ ـ يا تخم ) S( سفيد   ةسوي تعداد هشت جفت پرنده از    
عنوان  يا گوشتي به) W( وحشي ةهشت جفت پرنده از سوي  

از تلاقـي دوطرفـه     ) F1( انتخاب و نسل اول      )P(نسل والد   
)  سـفيد  ةمـاد × وحشي و نر وحشي    ةماد×نر سفيد (ها   بين آن 

 با يك P نر در نسل     ةدر توليد اين نسل، هر پرند     . ايجاد شد 
 پرنده از بين پرندگان     34تعداد  .  ماده آميزش داده شد    ةپرند

) SW( وحشي   ةماد× نتاج تلاقي نر سفيد    17شامل   (F1نسل  
براي توليـد   )) WS( سفيد   ةماد× نتاج تلاقي نر وحشي    17و  

 ماده  ة نر با سه پرند    ةهر پرند . انتخاب شدند ) F2(نسل دوم   
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سه روز يـك  يعني هر   . صورت چرخشي آميزش داده شد     به
از . بار هر پرنده نر با يكي از پرندگان ماده آميزش داده شد           

ــاي  ــزش نره ــادهSWآمي ــا م ــاي   ب ــدهWS،153ه   F2 پرن
)SWWS(     از آميزش نرهاي ،WS    هـاي     بـا مـادهSW، 230 

 و نرهـاي  WSهـاي    و از آميزش ماده،)F2 ) WSSWپرنده
WS، 39   پرنده F) WSWS (    كـشي   طي پنج نوبت جوجـه

براي ركـوردگيري فنـوتيپي     ). 1جدول  (وليد شدند   متوالي ت 
روزگي كه به بلوغ     35، اين پرندگان در     F2از پرندگان نسل    

. ها مناسب بود كشتار شـدند       و وزن آن    بودند جنسي رسيده 
 ـخصوصيات صفات لاشه با ترازو      گـرم   01/0ي بـا دقـت      ي

  .گيري شد اندازه
. گيـري شـد    پرنـدگان خـون   تمـامي   در هنگام كشتار از     

روش استخراج  هاي خون كامل با  از نمونهDNAتخراج اس
 ژنوتيپ پرنـدگان هـر سـه نـسل          .)17 (انجام گرفت ي  نمك

براي هـشت نـشانگر ريزمـاهواره روي        )  پرنده 472تعداد  (
ــد    ــين ش ــك تعي ــوزوم ي ــدول (كروم ــشانگرهاي ). 2ج ن
تكثيــر ) PCR(اي پليمــراز  ريزمــاهواره بــا واكــنش زنجيــره

 ميكروليتر شـامل دو     25جم كلي    در ح  PCRواكنش  . يافتند
، يك ميكروليتـر    PCR ميكروليتر بافر    DNA  ،5/2ميكروليتر  

MgCl2  ،5/0   ميكروليتر dNTP    يك ميكروليتر پرايمر رفت ، 
 25/0(ت  ، يك ميكروليتر پرايمـر برگـش      ) ميكرومول 25/0(

 ميكروليتـر   3/0 و   ، ميكروليتر آب استريل   5/16 ،)ميكرومول
 تحـت   ازاي هـر نمونـه      بـه  )حـد يـك وا   (پليمراز آنزيم تك 

پنج دقيقه بـا    (سازي ابتدايي    واسرشته: شرايط زير انجام شد   

 چرخـه شـامل   30و سـپس    ) گـراد   سـانتي  ة درج ـ 95دماي  
ــاي 30(ســازي  مراحــل واسرشــته ــا دم ــه ب  ة درجــ95 ثاني

 ثانيه با دمـاي     30( الگو   ة، اتصال آغازگر به رشت    )گراد سانتي
 72 ثانيـه بـا دمـاي        45(از   پليمـر  با، بسط   ) هر آغازگر  ةبهين
پنج دقيقه ( بسط نهايي ة مرحل پايان و در،)گراد  سانتيةدرج

براي تفكيك بانـدهاي    ). 25) (گراد  سانتي ة درج 72با دماي   
 PCRهـا، محـصولات واكـنش      شدن آلل  مربوطه و مشخص  

بـراي  . اكريل آميد هشت درصد بارگذاري شد      روي ژل پلي  
 نقره استفاده  نيتراتيزيآم رنگروش  باندها از  آشكارسازي

  .)3(د گردي
افزار   نرم با و   1هاي فنوتيپي با استفاده از مدل        آناليز داده 

ASRmelانجام شد .  
  )1رابطه (

iYijk H Sj k(Xk X) eijk)        
 و ايمپرينتينـگ    ، افزايـشي، غلبـه    تـأثيرات ورد  ابراي بـر  

QTLاستفاده شد2-4هاي آماري   از مدل :  
  )2رابطة (

Yijk Hi Sj k(Xk X) aPak eijk         
  )3رابطه (

Yijk Hi Sj k(Xk X) aPak

dPdk eijk

      
 

 

  )4رابطة (
Yijk Hi Sj k(Xk X) aPak

          dPdk ipik eijk

       
 

  

  
   در اين پژوهش به تفكيك جنسشده ساختار جمعيت و تعداد پرندگان استفاده. 1جدول 

  مشاهده  كل  ماده  نر  نسل
P 8  8  16  تعيين ژنوتيپ  
F1  9  25  34  تعيين ژنوتيپ  
F2  246  176  422  تعيين فنوتيپ و ژنوتيپ  
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نوبـت   امـين i بـه  مربـوط  ة مـشاهد  Yijkها،   در اين مدل  
 ميـانگين   µپرنـده ،     امـين k و ،جـنس  امـين j كـشي،  جوجه

 Sj، )پنج سـطح (ام  iكشي  اثر ثابت نوبت جوجه   Hi جمعيت،
 ضريب رگرسـيون صـفت بـر        βk،  )نر و ماده  (ام   jاثر جنس   

__ام، kكـي پرنـده      متغيـر كم   Xkام،   kمتغير كمكـي پرنـده      

X 
 QTL  ،Pak اثـر افزايـشي      aميانگين متغير كمكي جمعيـت،      
ام،  k وحشي توسط پرنده     ةاحتمال شرطي دريافت آلل سوي    

d    اثر غلبه QTL  ،Pdk      بـودن    احتمـال شـرطي هتروزيگـوت
 احتمــال شــرطي QTL ،Pik اثــر ايمپرينتينــگ iام،  kپرنــده 

 وحـشي را    ةشد و آلل سوي   ام هتروزيگوت با   kكه پرنده    اين
 اثــر تــصادفي عوامــل eijkاز والــد پــدري دريافــت كنــد و 

  .استباقيمانده 
اي مبتنـي بـر رگرسـيون        فاصله يابي درون   روش نقشه  از

هاي آماري   براساس مدل . )9( استفاده شد    QTLبراي آناليز   
مورگـان در طـول       در فواصل يك سـانتي     QTLمزبور، يك   

اي كـه داراي حـداكثر        نقطـه  .كروموزوم يك برازش گرديد   
 در نظـر    QTLتـرين موقعيـت      عنـوان محتمـل      بود به  Fآمارة  

 نيـاز بـه تعيـين       QTLبـودن     دار براي تعيين معنـي   . گرفته شد 
دار كروموزومي در سطوح پنج و يك درصد         هاي معني  آستانه

مقادير حاصل از آنـاليز     .  محاسبه شد  5بود كه با روش تبديل      
ه براي ايجاد توزيع تجربـي از آمـارة          هزار سري داد   10تعداد  

بنـدي   ، رتبـه  QTLآزمون تحت فرض صـفر مبنـي بـر عـدم            
  .انجام شد  GridQTLافزار آنلاين آناليزها با نرم. شدند
  

  نتايج و بحث
 ة لاش ـ  تفكيـك   از هاي فنـوتيپي حاصـل     داده آماري   ةخلاص
 آورده شده   3در جدول    بلدرچين ژاپني    F2 نسل   ة پرند 422
  .است

و نوبـت   ) نر و مـاده   (اصل از بررسي اثر جنس      نتايج ح 
 در ايـن    شـده   بـر صـفات بررسـي     ) پنج سطح (كشي   جوجه

پژوهش نشان داد كه تفاوت ميانگين وزن لاشه، وزن سـر،            
تفـاوت  . دار بـود    و وزن بال در دو جنس معني       ،وزن پشت 

كـشي    در نوبـت جوجـه     شـده    صفات بررسـي   همةميانگين  
  ).4جدول (دار بود  معني

  
  Fهاي فنوتيپي پرندگان نسل  آمار توصيفي دادهة  خلاص.3 جدول

درصد ضريب 
 تغييرات

 )گرم(صفت  1تعداد  2ميانگين  حداقل حداكثر انحراف معيار

 وزن لاشه 421 5/104 30/46 00/141 22/13 65/12

 وزن سر 422 9/5 06/4 53/7 29/0 00/5

 وزن ران 422 4/21 91/9 08/30 64/1 67/7

 وزن گردن 422 2/4 12/2 91/6 46/0 10/11

 وزن سينه 422 9/36 39/14 80/54 10/3 39/8

 وزن پشت 422 3/17 54/8 95/30 83/1 58/10

  وزن بال 422 8/9 69/4 52/13 09/1 15/11
  كشي  ثابت جنس و نوبت جوجهتأثيراتشده براي   ميانگين تصحيح.2 تعداد مشاهدات براي هر صفت، .1
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  كشي  به تفكيك جنس و نوبت جوجهشده صفات بررسي) اشتباه استاندارد (مربعاتحداقل  ميانگين .4جدول 

 وزن لاشه وزن سر وزن ران وزن گردن وزن سينه  وزن پشت  وزن بال
 صفت

 تأثيرات ثابت

** * NS NS NS *** *** جنس  

 نر 5/101) 85/0( 9/5) 02/0( 3/21) 11/0( 1/4) 03/0( 8/36) 20/0( 1/17) 12/0( 6/9) 07/0(

 ماده 5/107) 01/1( 7/5) 02/0( 5/21) 13/0( 2/4) 04/0( 1/37) 24/0( 6/17) 14/0( 9/9) 08/0(

 كشي نوبت جوجه *** *** ** ** ** *** ***

)13/0 (2/10  )22/0 (2/17 )36/0 (8/36 )05/0 (2/4 )19/0 (0/22 )03/0 (4/6 )53/1 (1/109 1 

)13/0 (7/9  )22/0 (5/16 )37/0 (9/37 )06/0 (1/4 )02/0 (4/21 )04/0 (1/6 )59/1 (7/105 2 

)13/0 (6/9 )22/0 (0/18 )37/0 (3/37 )05/0 (1/4 )19/0 (2/21 )04/0 (9/5 )56/1 (1/105 3 

)11/0 (9/9 )18/0 (6/17 )30/0 (2/36 )05/0 (0/4 )16/0 (1/21 )03/0 (4/5 )27/1 (7/98 4 

)11/0 (4/9 )19/0 (3/17 )32/0 (5/36 )05/0 (3/4 )17/0 (2/21 )03/0 (4/5 )36/1 (9/103 5 

NS.05/0(دار در سطح  ترتيب اثر معني  به-*** و ،**، *، داري  عدم معنيP<( ،)01/0P<(، )001/0P<( 

  
ايـن  .  برازش گرديـد   QTL فقط اثر افزايشي     2در مدل   

 )>05/0P( و وزن سينه     )>01/0P(اثر براي صفات وزن سر      
 QTLمورگـان     سـانتي  172 و   45هـاي    ترتيب در موقعيت   به

  ).5 جدول(دار بود  معني
  

  QTL حاصل از برازش مدل حاوي اثر افزايشي QTL نتايج آناليز ة خلاص.5جدول 

  اثر
QTL 1 

درصد واريانس 
QTL 2 موقعيت   صفت)cM(  

a (SE)  a  

  3نشانگر  Fآماره 

  GUJ0048  0/11 **  3/2  43/0)13/0(  45  وزن سر

  GUJ0098  8/8 *  8/1  26/0)09/0(  172  وزن سينه

 نزديكترين نشانگر به .QTL، 3درصد واريانس فنوتيپي ناشي از اثر افزايشي  .2 مانده، به واحد انحراف معيار باقي) اشتباه استاندارد (QTLاثر افزايشي  .1
  QTLموقعيت 

  . درصد در سطح كروموزوم1 و 5 در سطح QTLداري  ترتيب اثر معني به .** و *
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، اثـر غلبـه نيـز      QTL علاوه بر اثـر افزايـشي        3در مدل   
، وزن سر   )>05/0P(براي صفات وزن لاشه     . برازش گرديد 

)01/0P<( ، و وزن ســــينه)01/0P<(ترتيــــب در   بــــه

دار شناسـايي     معنـي  QTL و صفر    ،، هشت 91هاي   موقعيت
  ).1شكل ) (6جدول (شد 

  
  QTL افزايشي و غلبه اثر با مدل برازش از حاصل QTL آناليز نتايج ةخلاص. 6جدول 

 QTLاثر  QTL واريانس درصد
  Fآماره  5نشانگر

d 4 a 3 d (SE) 2 a (SE) 1 

 صفت )cM(موقعيت 

GUJ0013 7/5* 2/1 0/1 )19/0 (39/0 )11/0 (26/0 91   وزن لاشه  

GUJ0055 7/10** 2/2 3/2 )19/0 (69/0- )11/0 (34/0 8 وزن سر  

GUJ0055 1/9** 0/2 8/1 )13/0 (54/0 )08/0 (15/0- وزن سينه صفر 

درصد  .3 مانده، به واحد انحراف معيار باقي) اشتباه استاندارد (QTLاثر غلبه  .2مانده،  به واحد انحراف معيار باقي) اشتباه استاندارد (QTLزايشي اثر اف .1
  QTLترين نشانگر به موقعيت   نزديك.QTL، 5 درصد واريانس فنوتيپي ناشي از اثر غلبه .QTL ،4واريانس فنوتيپي ناشي از اثر افزايشي 

 . درصد در سطح كروموزوم1 و 5 در سطح QTL بودن دار معنيترتيب  به .**و  *

  

  
  .  با اثر افزايشي و غلبهQTL كروموزوم يك حاصل از برازش مدل گوناگون حاصل براي صفات در نواحي F ةمقادير آمار. 1شكل 

  ) درصد1و  5دار در سطح  هاي معني خطوط افقي آستانه(
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 و ايمپرينتينـگ  ، هر سـه اثـر افزايـشي، غلبـه      4در مدل   
QTL   باتوجه به نتايج حاصل از اين آناليز،       .  برازش داده شد

 ،)>01/0P(، وزن سـينه  )>01/0P(براي سه صفت وزن سر     
، 203هـاي    ترتيـب در موقعيـت      به )>01/0P(و درصد سينه    

  ).7جدول (دار شناسايي شد   معنيQTL 206 و ،206
، تعـداد هـشت     تفـاوت با برازش اين سه مدل آمـاري م       

QTLشناسايي شدشده دار براي صفات بررسي  با اثر معني .  
 براي چهار صـفت وزن سـر،     شده  از بين صفات بررسي   

دار   با اثـر معنـي     QTL و درصد سينه     ،وزن سينه، وزن لاشه   
از بين اين صفات دو صفت وزن سـر و وزن           . شناسايي شد 

كلـي، بـا     طـور  بـه . دار شـدند   ليزهـا معنـي   سينه در تمام آنا   
شده بـراي    هاي شناسايي  QTLگرفتن هر اثر در مدل،       نظر در

 حاصل از   تفاوتباتوجه به نتايج م   . دار شدند  همان اثر معني  
راحـت   مـدل بهتـر   تـشخيص  شـده  هاي اسـتفاده  آناليز مدل 

 QTL يـك    ، مثال، در هر مدل براي وزن سـينه        براي. نيست
شناسايي شـد كـه از نظـر موقعيـت روي           دار   متفاوت معني 

  .دار با هم متفاوت بود كروموزوم و همچنين نوع اثر معني
 ـ     نظربلدرچين ژاپني از      مـرغ بـسيار     ة فيلـوژني بـه گون

نزديك است و شباهت بسيار زيـادي بـين ژنـوم دو گونـه              

 كرومـوزوم   78كاريوتيپ هر دو گونـه شـامل        . وجود دارد 
)78=n2 (موقعيت ةبا مقايس . است  QTL  شده  هاي شناسايي

هـاي   QTLبلدرچين ژاپني با موقعيت     يك  روي كروموزوم   
توان اين بخش    شده براي صفات مشابه در مرغ، مي       گزارش

در ايــن ). 12( ســاختاري بررســي كــرد نظــراز ژنــوم را از 
ــراي صــفت وزن ســينه ســه   ــق ب ــيQTLتحقي دار در   معن

 206  و ، بـا اثـر افزايـشي      172هـاي بـا اثـر غلبـه،          موقعيت
براي صـفت   . مورگان با اثر ايمپرينتينگ شناسايي شد      سانتي

 206درصد سينه نيز در انتهـاي كرومـوزوم و در موقعيـت             
. يـابي شـد     با اثر ايمپرينتينگ مكان    QTLمورگان يك    سانتي

در مطالعاتي كه روي مرغ صورت گرفته است تاكنون پـنج           
QTLك و يــ) 14 و ،10، 2، 1(دار بــراي وزن ســينه   معنــي
QTLدار بــراي درصــد ســينه روي كرومــوزوم يــك   معنــي

تــرين  در ايــن مطالعــه، محتمــل). 3(گــزارش شــده اســت 
 91شده بـراي وزن لاشـه،        دار شناسايي   معني QTLموقعيت  

درمقايسه با بلدرچين، در مرغ     . مورگان با اثر غلبه بود     سانتي
 ة در فاصـل   QTLبراي وزن لاشه روي كروموزوم يك، سـه         

مورگـان    سـانتي  443 و   441هـاي    در موقعيت  و   169-205
  ). 23 و ،6، 2(گزارش شده است 

  
  QTL  و ايمپيرينتينگ،افزايشي، غلبه اثر حاوي مدل برازش از حاصل QTL آناليز نتايج ةخلاص. 7جدول 

 QTLاثر  QTLدرصد واريانس 

  Fآماره  7 نشانگر
i 
6

 d 
5

 a 
4

 i (SE) 3 d (SE) 2 a (SE) 1 

  موقعيت
)cM( 

 صفت

GUJ0090 2/8** 5/0  2/2 3/2 )11/0 (32/0-  )18/0 (57/0- )09/0 (16/0 203  وزن سر  
GUJ0090 6/9** 2/2  0/2 8/1 )09/0 (38/0  )14/0 (32/0 )07/0 (07/0 206 وزن سينه 

GUJ0090 **8/7  4/1  3/1 0/1 )11/0 (37/0  )18/0 (38/0 )08/0 (14/0 206  درصد سينه 

اثـر   .3مانـده،    به واحد انحراف معيار بـاقي     ) اشتباه استاندارد  (QTLاثر غلبه    .2مانده،   به واحد انحراف معيار باقي    ) اشتباه استاندارد  (QTLاثر افزايشي    .1
 ـ  .QTL ،5درصد واريـانس فنـوتيپي ناشـي از اثـر افزايـشي            .4،  مانده به واحد انحراف معيار باقي    ) اشتباه استاندارد  (QTLايمپيرينتينگ   انس درصـد واري

  QTLترين نشانگر به موقعيت   نزديك.7 ؛ وQTLدرصد واريانس فنوتيپي ناشي از اثر ايمپيرينتينگ  .QTL ،6فنوتيپي ناشي از اثر غلبه 
  . درصد در سطح كروموزوم1 و 5 در سطح QTLدار  ترتيب اثر معني به .**و  *
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دار   معنـي  QTLبراي وزن سر نيز در اين پـژوهش سـه           
 در موقعيـــت هـــشت QTL يـــك .يـــابي گرديـــد مكـــان
در موقعيت  . دار شناسايي شد    معني ةمورگان با اثر غلب    سانتي

 بـا اثـر     QTLمورگان نيز براي ايـن صـفت يـك            سانتي 45
 در انتهاي كروموزوم و     QTLسومين  . دار شد  افزايشي معني 

مورگان شناسايي شد كه هم اثر غلبه   سانتي203در موقعيت 
براي ايـن صـفت     . دار بود   معني آن و هم اثر ايمپرينتينگ آن     

يكـي  . داري گزارش نشده است     معني QTLدر مرغ تاكنون    
ــشتر   ــداد بي ــل تع ــزارش  QTLاز دلاي ــاي گ ــده روي  ه ش

 بلـدرچين بـراي     در مقايـسه بـا     يك مرغ    ةكروموزوم شمار 
، شناسايي بيشتر نشانگرها در ژنوم مـرغ        شده  صفات بررسي 
اين نشانگرها و   هاي پيوستگي بيشتر براساس      و ايجاد نقشه  

  .استتر  درنتيجه مطالعات گسترده
، بخـشي از    QTLمنظور از واريانس فنـوتيپي ناشـي از         

 ةوسـيل   اسـت كـه بـه      شده  مشخصواريانس فنوتيپي صفت    
QTL   در هـر موقعيـت روي كرومـوزوم،        . شـود   ايجاد مـي
 تعيـين  گونـاگون هـاي    بـا اسـتفاده از مـدل   QTLيابي   نقشه
دار موجود در آن صـفت       انس معني كند كه آيا ميزان واري     مي
توان به يك     ي را مي  كمQTL         موجود در آن نقطـه ربـط داد 

شده در پژوهش حاضر بـراي       وردا بر QTLواريانس  . يا خير 
QTL  بــراي 3/2–8/1هــاي بــا اثــر افزايــشي در محــدوده ،
QTL   ــدود ــه در مح ــر غلب ــا اث ــاي ب ــراي 2/2–2/1 ةه  و ب
QTL       درصـد   2/2–5/0 ةدهاي با اثر ايمپرينتينگ در محـدو 
  .بود

طـور    بـه  F2 جمعيـت    كـل  كردنباتوجه به اينكه ايجـاد    
پـذير نبـود،     كشي امكان  باره و در طي يك نوبت جوجه       يك

ازاي هركدام از والـدين    بهF2براي توليد حداكثر ميزان نتاج   
كشي متوالي اين جمعيت ايجاد      نر، در طي پنج نوبت جوجه     

 ثابت تأثير   يعنوان اثر  هكشي ب  بنابراين اثر نوبت جوجه   . شد
 .هاي موردنظر داشت  در شناسايي جايگاهزيادي

  

  تشكر و قدرداني
 و كرمـان  باهنر شهيد وسيله از معاونت علمي دانشگاه     بدين
 محيطـي  علوم و پيشرفته تكنولوژي و علوم المللي بين مركز

 مركــز ايــن دو دانــشجويان و و همچنــين كاركنــان كرمــان
  .گردد قدرداني مي

  
  بعمنا

1. Atzmon G, Blum S, Feldman M, Cahaner A, 

Lavi U and Hillel J (2008) QTLs detected in a 

multigenerational resource chicken population. 

Heredity. 99(5): 528-538. 

2. Atzmon G, Ronin YI, Korol A, Yonash N, 

Cheng H and Hillel J (2006) QTLs associated 

with growth traits and abdominal fat weight and 

their interactions with gender and hatch in 

commercial meat-type chickens. Animal 

Genetics. 37(4): 352-358. 

3. Baron EE, Moura AS, Ledur MC, Pinto LF, 

Boschiero C, Ruy DC, Nones K, Zanella EL, 

Rosário MF, Burt DW and Coutinho LL (2010) 

QTL for percentage of carcass and carcass parts 

in a broiler x layer cross. Animal Genetics. 

42(2): 117-124. 

4. Bassam BJ, Caetano-Anollés G and Gresshoff 

PM (1991) Fast and sensitive silver staining of 

DNA in polyacrylamide gels. Analytical 

Biochemistry. 196(1): 80-83. 

5. Churchill GA and Doerge RW (1994) 

Empirical threshold values for quantitative trait 

mapping. Genetics. 138(3): 963-971. 

6. De Koning DJ, Haley CS, Windsor D, Hocking 

PM, Griffin H, Morris A, Vincent J and Burt 

DW (2004) Segregation of QTL for production 

traits in commercial meat-type chickens. 

Genetics Research. 83(3): 211-220. 



 زاده كشكوئيه، محمدرضا محمدآبادي يان، علي اسمعيليحسن مراد

  
  1392پاييز و زمستان   2شماره   15دوره 

98

7. Esmailizadeh AK, Baghizadeh A and 

Ahmadizadeh M (2012) Genetic mapping of 

quantitative trait loci affecting bodyweight on 

chromosome 1 in a commercial strain of 

Japanese quail. Animal Production Science. 

52(1): 64-66. 

8. Groenen MA, Cheng HH, Bumstead N, Benkel 

BF, Briles WE, Burke T, Burt DW, Crittenden 

LB, Dodgson J, Hillel J, Lamont S, de Leon 

AP, Soller M, Takahashi H and Vignal A 

(2000) A consensus linkage map of the chicken 

genome. Genome Research. 10(1): 137-147. 

9. Haley CS, Knott SA and Elsen JM (1994) 

Mapping quantitative trait loci in crosses 

between outbred lines using least squares. 

Genetics. 136(3): 1195-1207. 

10. Ikeobi CON, Woolliams JA, Morrice DR, Law 

A, windsor D, Burt DW and Hocking PM 

(2004) Quantitative trait loci for meat yield and 

muscle distribution in a broiler layer cross. 

Livestock Production Science. 87(1): 143-151. 

11. Jennen DG, Vereijken AL, Bovenhuis H, 

Crooijmans RM, van der Poel JJ and Groenen 

MA (2005) Confirmation of quantitative trait 

loci affecting fatness in chickens. Genetics 

Selection Evolution. 37(2): 215-228. 

12. Kayang BB, Fillon V, Inoue-Murayama M, 

Miwa M, Leroux S, Fève K, Monvoisin JL, 

Pitel F, Vignoles M, Mouilhayrat C, Beaumont 

C, Ito S, Minvielle F and Vignal A (2006) 

Integrated maps in quail (Coturnix japonica) 

confirm the high degree of synteny 

conservation with chicken (Gallus gallus) 

despite 35 million years of divergence. BMC 

Genomics. 7: 101-119. 

13.  Kayang BB, Vignal A, Inoue-Murayama M, 

Miwa M, Monvoisin JL, Ito S and Minvielle F 

(2004) A first-generation microsatellite linkage 

map of the Japanese quail. Animal Genetics. 

35(3): 195-200. 

14. Lagarrigue S, Pitel F, Carre W, Abasht B, Le 

Roy P, Neau A, Amigues Y, Sourdioux M, 

Simon J, Cogburn L, Aggrey S, Leclercq B, 

Vignal A and Douaire M (2006) Mapping 

quantitative trait loci affecting fatness and 

breast muscle weight in meat-type chicken lines 

divergently selected on abdominal fatness. 

Genetics Selection Evolution. 38(1): 85-97. 

15. Lie Z, Cheng L, Fang-yin D and Shou-min F 

(2010) Mapping of major quantitative trait loci 

for economic traits of silkworm cocoon. 

Genetics and Molecular Research. 9(1): 78-88. 

16. McElroy JP, Kim JJ, Harry DE, Brown SR, 

Dekkers JC and Lamont SJ (2006) 

Identification of trait loci affecting white meat 

percentage and other growth and carcass traits 

in commercial broiler chickens. Poultry 

Science. 85(4): 593-605. 

17. Miller SA, Dykes DD and Polesky HF (1988) 

A simple salting out procedure for extracting 

DNA from human nucleated cells. Nucleic 

Acids Research. 16(3): 1215-1223. 

18. Nadaf J, Pitel F, Gilbert H, Duclos MJ, 

Vignoles F, Beaumont C, Vignal A, Porter TE, 

Cogburn LA, Aggrey SE, Simon J and Le 

Bihan-Duval E (2009) QTL for several 

metabolic traits map to loci controlling growth 

and body composition in an F2 intercross 

between high- and low-growth chicken lines. 

Physiological Genomics. 38(3): 241-249. 



 اي جايگاه صفات كمي مرتبط با صفات لاشه روي كروموزوم شمارة يك بلدرچين ژاپني يابي ريزماهواره نقشه

  
  1392پاييز و زمستان   2شماره   15دوره 

99

19. Nassar FS, Moghaieb REA, Abdou AM and 

Stino FKR (2012) Microsatellite markers 

associated with body and carcass weights in 

broiler breeders. African Journal of 

Biotechnology. 11(1): 3514-3521. 

20. Sohrabi SS, Esmailizadeh AK, Baghizadeh A, 

Moradian H, Mohammadabadi MR, Askari N 

and Nasirifar E (2012) Quantitative trait loci 

underlying hatching weight and growth traits in 

an F2 intercross between two strains of 

Japanese quail. Animal Production Science. 

52(1): 1012-1018. 

21. Tautz D (1989) Hypervariability of simple 

sequences as a general source for polymorphic 

DNA markers. Nucleic Acids Research. 17(16): 

6463-6471. 

22. Uemoto Y, Sato S, Odawara S, Nokata H, 

Oyamada Y, Taguchi Y, Yanai S, Sasaki O, 

Takahashi H, Nirasawa K and Kobayashi E 

(2009) Genetic mapping of quantitative trait 

loci affecting growth and carcass traits in F2 

intercross chickens. Poultry Science. 88(3): 

477-482. 

23. Van Kaam JB, Groenen MA, Bovenhuis H, 

Veenendaal A, Vereijken AL and Van 

Arendonk JA (1999) Whole genome scan in 

chickens for quantitative trait loci affecting 

carcass traits. Poultry Science. 78(8): 1091-

1099. 

24. Zane L, Bargelloni L and Patarnello T (2002) 

Strategies for microsatellite isolation: a review. 

Molecular Ecology. 11(1): 1-16. 

25. Zhan A, Bao Z, Lu W, Hu X, Peng W, Wang M 

and Hu J (2007) Development and 

characterization of 45 novel microsatellite 

markers for sea cucumber (Apostichopus 

japonicus). Molecular Ecology Notes. 7(6): 

1345-1348. 

  

  




