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 چكيده

. انجام شدبز مرخز  دوکروموزوم  یزماهوارهر یصفات وزن بدن با استفاده از نران رهاهای QTLیابی مکان این تحقیق به منیور

 6 یبمرا  هرزنمد ممادهو   ۱۲6هرزنمد نمر و    ۱۲۹هرزند اشامل  ۲۵۵در مجموع بز مرخز که  ی پدریخانواده ناتن ۸منیور  ینا یبرا

 نمه  شمش،  چهار،تولد  وزن بدن در زمانشامل صفات کمی مورد نیر  شد. یپژنوت یینتع دوکروموزوم  یرو یزماهوارهنران ر ر

ای آزممون  هاصمله  یابیبه روش مکانو و 3.3.0انسخه  GridQTLاهزار  با استفاده از نرم QTLدار بودن اثر معنی بود. یماه  ۱۲و 

دار شمد  معنمی  شمیرگیری بمر وزن  دو سمانتی مورگمان روی کرومموزوم     ۱۵3در موقعیمت   QTLدر تحقیق حاضر، اثر یم    .شد

در بمین نرمان رهای    QTL ایمن  مکمان . در واحد انحراف اسمتاندارد هنموتی،ی بمرآورد گردیمد     ۴ک۹۹اثر جای زینی آن  و.>۰Pک۰۱ا

IDVGA64  وOarFCB011  نرممان ر سممانتی مورگممان از ۱۰هاصممله در و IDVGA64  تعیممین گردیممد. در پمم وهش حاضممر، اثممر

بما  گسمترده  ی ژنموم اسمکن  رود کمه  یانتیمار مم  یابی شده با دی ر صفات مورد بررسی شناسایی نرمد.  مکان QTLپلیوتروپی بین 

 یمن ا بما  در ارتبماط همای بیرمتری   QTLیی اثرات پلیموتروپی و  شناسا امکان هر خانوادهدرون در ندان بیرتر زهراستفاده از تعداد 

باتوجه به هاصمله اطمینمان   . تأمین نماید برای این صفاتانتخا  به کم  نران ر  یبرا یدیمف هایو نران ر هراه  نمایدصفات 

تمر  به منیور تعیین دقیقشود باشد و توصیه میتعیین شده چندان صحیح نمی QTLو پیرنهاد ژن کاندیدا برای CI = 25 cMزیاد ا

 استفاده شود.ها در درون خانواده بیرتر از تعداد هرزندان آیندهدر تحقیقات  QTLاین 

 بدنوزن های کمی، نران رهای ریزماهواره، ، کروموزوم دو، مکان ژنبز مرخز ها: واژه كلید
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 مقدمه

 ارزیابی ژنتیکی حیوانات بما اسمتفاده از  گاشته  هایدر دهه

 انجام شده ی،یو هنوت ایاطلاعات شجره و یوانیح هایمدل

و اسمتفاده از آنهما    یدصفات تول یهاQTL یابیاست. مکان

اگمر  . ]۱۱[ممؤثر باشمد   دقمت انتخما     یشاهزا در تواندیم

QTLیشموند و نرمان رها   ییمؤثر بر صمفات شناسما  ی ها 

 همای ها مرخص گردند، برناممه QTLینهمبسته با ا یکیژنت

تمر   آسمان  کم   یریپا صفات با وراثت یبراارزیابی ژنتیکی 

، با استفاده از صحیحناهای آمیزشانتخا  و  یجا شده و به

همای  در سمال  .]۸[شوند سانتر میها آاین ارزیابی هانران ر

خصمممود  ابمممه DNAاز نرمممان رهای مولکمممولی  ریممماخ

نرممان رهای ریزممماهوارهو بممرای بررسممی نحمموه تمموار    

های ژنومی استفاده شده اسمت. بمه دلیمل اینکمه     هاپلوتایپ

ترخیص نران رهای ریزماهواره ارزان بوده و کار کردن بما  

تمال وجمود  آنها ساده است و دارای چندین آلل است و اح

بممرای  تعممداد اهممراد هتروزی مموت در جامعممه زیمماد اسممت،

در ژنوم از آنها به وهور استفاده شده هاQTL ترخیص مکان

. با استفاده از اطلاعات حاصل از ایمن نرمان رها   ]۹[است 

 نرمان رهای  پیوسمت ی  نقرههای خاد، در درون جمعیت

DNA شده   یترس یوانیمختلف حی هادر سطح ژنوم گونه

ممکمن  . ]۵[شمده اسمت    همراه  ها QTLیی امکان شناساو 

صمفت   ی از  یشببر خصود از ژنوم  هب یهناح ی است 

موجود  QTLشود یگفته م ،حالت یند. در اباش داشته یرثأت

یمموتروپی بممر صممفات اثممر پل یاز ژنمموم دارا یممهناح یممندر ا

صمفات وزن بمدن در    ینبم  چون همبست یاست.  موردنیر

 یکه بمرا  شودیم یهتوص، ]۱۴[ست زیاد امختلف  یهاسن

 یهعلاوه بر تجز دار،یمعن یهاQTLدقت و صحت  یشاهزا

. ]۱۸[ استفاده شمود  یزن یچندصفت هاییهاز تجز یت  صفت

 آنهاهای همبسته با ها و آللQTLبا شناسایی رود انتیار می

های انتخا  بمه کمم  نرمان ر،    در برنامه و استفاده از آنها

. ]۸[ دشمو های اصلاح ن اد بما دقمت بیرمتری انجمام     برنامه

 نرمان ر اطلاعمات   با منیور نمودن که ی شده استنیب شیپ

ی میمزان پیرمرهت ژنتیکمی    اصلاح یهاارزشبینی  پیش در

 . ]۱۱[شود درصد بیرتر می 3۸-۸

است که  کرور باارزش یکیژنت ریذخا از یکیمرخز  بز

بز مرخمز دارای   شود.یموهر آن پرورش داده م یبرا یرترب

های منحصر بمه همردی نییمر مقاوممت بمه شمرایط       وی گی

نامناسب محیطی، دوقلوزایی زیاد و کیفیمت خمو  الیماف    

 نییمر مموهر   یماف ممتماز ال  همای ی گمی وباشمد.  تولیدی می

کم  بمودن    ارتجاع، کمتر چمروک شمدن،   یتاستحکام، قابل

زدودن  آسمان بمودن  رطوبمت،   یعسر ، جا اشتعال قابلیت

خاک، طول مناسب، جا  کامل رنگ و ثبات رنگ، گرد و 

و اصملاح   ییحفم،، شناسما  . ]۱3[دارد  یعیکاربردهای وس

در هعال کردن دام،روری  یعامل مهم تواندین اد بز مرخز م

از مهاجرت  رییجلوگ ،ییزا اشتغال ،یمحل ینساج عیو صنا

در . ]3[ و رونق اقتصادی منطقمه و کرمور باشمد    انییروستا

مقدار  براساس رتریب مرخز بز اصلاح ن ادگاشته  هایزمان

، اما باتوجه بمه  انجام گرهته است ی آندیموهر تول و کیفیت

های اخیر، تولید گوشت آن نیز ممورد  تقاضای بازار در سال

وزن بدن و  نیب یکیرابطه ژنت. ]۱۴[توجه قرار گرهته است 

مموهر   بر اساس قطمر انتخا   مببت است، لاا باقطر موهر 

 .]۲۰[یابد وزن بلوغ کاهش میمتر ک

هما و  یی ژنشناسما تاکنون تحقیقمات زیمادی در زمینمه    

QTL بدن بزها در دنیا انجام شمده   وزن صفاتهای مؤثر بر

در بزها در ممورد   QTLیابی های مکاناست. بیرتر پ وهش

و  ۷، 6، ۵[صفات مربوط به الیاف تولیدی آنها بوده اسمت  

دن جمزء صمفات اقتصمادی    . صفات مربوط بمه وزن بم  ]۲۰

همای  QTLباشمند، ولمی تحقیقمات در زمینمه شناسمایی       می

توان به  ها میمربوط به این صفات ک  است. از این پ وهش

های مربموط بمه صمفات وزن بمدن قبمل از      QTLیابی مکان

شیرگیری با استفاده از نران رهای ریزمماهواره اشماره کمرد    

]۲۱[. QTLررسمی قمرار   ینی مورد ببز را  صفات رشد های
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بز  پنجو  دو، ی  هایکروموزوم یور QTLگرهت و چند 

ی کمممه روی در پ وهرممم. ]۱۲[ درا ینمممی شناسمممایی شممم

های QTLهای ی  و پنج بز مرخز انجام گرهت،  کروموزوم

 نران ر ریزماهواره ۱۱با استفاده از مؤثر بر صفت وزن بدن 

روی  QTLیم   و های ی  و پنج بررسمی  روی کروموزوم

. وجمود  ] ۱[پنج برای وزن بمدن شناسمایی شمد     کروموزوم

QTL  های مؤثر بر صفت وزن بدن روی کروموزوم شمماره

-، همچنین، وجود ژن]۱۲[دو بز را ینی گزارش شده است 

، آلکمالین هسمفاتاز،   IIهایی مانند میوستاتین، آدنیلات کیناز 

اینهیبممین و ... روی کروممموزوم شممماره دو گوسممفند و بممز  

. باتوجه به زیاد بمودن هم،وشمانی   ]۲[ست یابی شده انقره

، همدف از انجمام پم وهش    ]۹[نقره ژنتیکی گوسفند و بمز  

های شناسمایی شمده در تحقیقمات قبمل     QTLحاضر، تأیید 

های جدید و همچنمین  QTLیی اسادو، شن کروموزوم روی

چهمار،   تولد هایوزنها بر QTLبررسی اثر پلیوتروپی این 

ی نرمان رها  از اسمتفاده  بما ی بز مرخمز  ماه ۱۲شش، نه و 

 .باشد می یازماهوارهیر

 

 هامواد و روش

ای موجمود در ایسمت اه اصملاح    باتوجه به اطلاعات شجره

تعداد هرت مولمد نمر    ۱3۹۰ن اد بز مرخز سنندج در سال 

که تا چند نسل قبل دارای والد مرترک نبودنمد، انتخما  و   

هرزنمدان  طور تصادهی با بزهای ماده آمیمزش داده شمد و    به

صمفات ممورد    متولد شدند. ۹۲تا  ۹۰های در طی سال آنها

همای تولمد   گیری روی هرزندان نر و ماده شمامل وزن اندازه

بمما اسممتفاده از  ممماه ی بممود.   ۱۲چهممار، شممش، نممه و   

سمیاهرگ  از خمون،  های حاوی مماده ضمدانعقاد    ونوجکت

شمد.   انجمام  گیری خونوداج گردن کلیه اهراد مورد مطالعه 

 DNA، غلیممت بممه روش نمکممی DNAاسممتخراج پمما از 

بمما اسممتفاده از دسممت اه اسمم،کتروهتومتری  اسممتخراج شممده

غلیمت   شمد و سم،ا  تعیین اپندورف ساخت کرور آلمان 

نمانوگرم بمر میکرولیتمر     ۵۰با استفاده از آ  مقطمر بمه   آنها 

ای پلیممراز  بمه کمم  واکمنش زنجیمره     . ابتمدا رسانده شمد 

ریزمماهواره   هاینرمان ر  بمرای  کلیه پدرانو ژنوتیپ PCRا

مممورد اسممتفاده در ایممن پمم وهش بمما اسممتفاده از دسممت اه   

. سم،ا،  تعیین شدترموسایکلر بیومترا ساخت کرور آلمان 

ژنوتیپ هرزندان پدران هتروزوی وت برای ایمن نرمان رها   

نیز تعیین شد. نران رهای ریزماهواره باتوجه به تحقیقمات  

نرمان رهای   کمی راسماس نقرمه ژنتی  و همچنین ب ]۱۹[قبل 

 و.۲انتخا  شدند اجدول  ]۸[ای بز به نرانی ریزماهواره
 

 بز مرخز یخانواده ناتن هشتدر  و انحراف معیار آنها صفات یانگینم ،تعداد فرزندان . 1جدول 

 ماه ی ۱۲وزن  وزن نه ماه ی وزن شش ماه ی وزن چهار ماه ی وزن تولد تعداد هرزندان خانواده پدری

 ۲۲ک۵ ± 3ک۹ ۱۹ک۹ ± 3ک۵ ۱۷ک۰ ± 3ک۲ ۱3ک۵ ± ۲ک۵ ۲ک۵ ± ۰ک۵ ۴۰ ۱

 ۲۱ک6 ± ۲ک۷ ۱۸ک۹ ± 3ک۰ ۱۵ک۹ ± 3ک۰۱ ۱۲ک۹ ± ۲ک۴ ۲ک۵ ± ۰ک۴ ۲3 ۲

 ۲۴ک۵ ± 3ک۷ ۱۹ک6 ± 3ک۴ ۱6ک۴ ± 3ک۴ ۱۲ک۸ ± 3ک۱ ۱ک۹ ± ۰ک3 3۷ 3

 ۲۸ک۵ ± 3ک۵ ۲۰ک۴ ± 3ک۸ ۱۵ک۸ ± 3ک۷ ۱۲ک3 ± 3ک۱ ۲ک۲ ± ۰ک۴ ۲۵ ۴

 ۲۰ک6 ± ۴ک۷ ۱۷ک6 ± 3ک۵ ۱۵ک۲ ± 3ک۴ ۱۲ک۲ ± 3ک۷ ۲ک3 ± ۰ک۵ 3۵ ۵

 ۲۱ک۱ ± ۴ک۵ ۱۸ک۱ ± ۴ک۰ ۱۵ک۰ ± 3ک۴ ۱۱ک۹ ± 3ک۰ ۲ک6 ± ۰ک3 36 6

 ۲۱ک۰ ± ۴ک3 ۱۸ک۱ ± ۴ک۰ ۱۵ک3 ± 3ک۷ ۱۲ک۵ ± ۲ک۸ ۲ک۴ ± ۰ک۵ ۲۹ ۷

 ۲۱ک۵ ± 3ک۹ ۱۸ک3 ± 3ک۷ ۱۵ک۰۸ ± 3ک6 ۱۲ک۴ ± 3ک3 ۲ک۲۰ ± ۰ک۴ 3۰ ۸

 ۲۱ک۵ ± ۴ک۴ ۱۸ک۸ ± 3ک۴ ۱۵ک۸ ± 3ک۴ ۱۲ک۴ ± 3ک۱ ۲ک3 ± ۰ک۵ 3۱ک۹ ± 6ک6 میان ین
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ها، تنوع ژنی گراد(، دامنه اندازه آلل مورگان(، دمای اتصال )سانتی، مکان نشانگر روی كروموزوم دو )سانتی هانام نشانگر .2جدول 

(Neو توالی آغازگرهای مورد استفاده ) 

 نام نران ر
 مکان

 نران ر

 دمای

 اتصال
 دامنه آللی

 تنوع 

 ژنی
 توالی آغازگرها

INRA040 5 ۰ک۰۲ ۹۰-۱۴۰ ۵۴ک۲ صفر-TCAGTCTGGAGGAGAGAAAAC-3 
5-CTCTGCCCTGGGGATGATTG-3 

ILSTS030 3۲ ۱5 ۰ک۷۵ ۱3۰-۱۹۰ ۵۲ک-CTGCAGTTCTGCATATGTGG-3 
5-CTTAGACAACAGGGGTTTGG-3 

ILSTS082 6۴ ۵5 ۰ک6۴ ۲۰۰-3۰۰ ۵۱ک-TTCGTTCCTCATAGTGCTGG-3 
5-AGAGGATTACACCAATCACC-3 

LSCV37 ۱۱۰ 65 ۰ک6۰ ۱3۰-۱۸۰ ۵3ک-GACAACCAACAAGGACAACAAG-3 
5-CAGGTGTATAGCCAAGTGATTC-3 

IDVGA64 ۱۴3 ۲5 ۰ک۵۴ ۹۰-۱۴۷ ۵3ک-GCAGAGGAGGTTTTCAGATTC-3 
5-CGGAGATCAGAGCACTTGTC-3 

OarFCB011 ۱6۷ ۱5 ۰ک63 ۱۵۰-۲۱۰ 6۱ک-GCAAGCAGGTTCTTTACACTAGCACC-3 
5-GGCCTGAACTCACAAGTTGATATATCTATCAC-3 

 

، PCR buffer 1Xشامل  PCRترکیب و غلیت واکنش 

MgCl2 2.5mM ،Each primers 0.2µM ،dNTPs 0.2mM 

 ۱۰در حجممم  کلمممی  Taq DNA  polymerase 0.7uو

بمه صمورت    PCRواکمنش  برناممه حرارتمی   میکرولیتر بود. 

 ۹۵دممای   یه دراول سازی هواسرشتتجربی بهینه شد و شامل 

شممامل  چرخممه تکممرار 3۰ و یقممهدق پممنجدرجممه بممه مممدت 

اتصال ثانیه،  3۰درجه به مدت  ۹۴دمای  سازی در هواسرشت

 ۴۰در دمای بهینه اتصال همر آغمازگر و بمه ممدت      آغازگر

ثانیمه و   ۵۰درجه به ممدت   ۷۲دمای  در بسط آغازگرثانیه، 

دقیقمه انجمام    ۵درجمه بمه ممدت     ۷۲دمای  در بسط نهایی

اکریل آمیمد   تکبیر شده روی ژل پلی DNAقطعات گرهت. 

قسمت اکریل آمید، ی  قسمت بمیا اکریمل    ۱۹درصد ا ۸

گراد و  درجه سانتی ۵۰ولت، دمای  ۲۵۰آمیدو با ولتاژ ثابت 

و بما اسمتفاده از روش    ساعت تفکی  ۲مدت زمان حدود 

پما از  . ]۴[شمد  آمیزی  نیترات نقره رنگآمیزی سریع  رنگ

ژنمومی   همای بز، هایمل داده هر  مربوط بههای آللشناسایی 

 ۱در شممکل  .بممرای حیوانممات مممورد بررسممی ترممکیل شممد

 ۸روی ژل پلمی اکریمل آمیمد     ILSTS030نران ر  های آلل

 نران داده شده است.درصد 

 
نشانگر  و نوار سمت راستفرزندان  168تا  150 هایشماره ،پدر 149، شماره ILSTS030نشانگر  یپژنوت یینتع.  1شکل 

 باشد.دهد( میجفت باز را نشان می 118تا  34های )كه اندازه PUC Mix Marker 8اندازه
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روش رگرسمیون   بما اسمتفاده از   QTLیمابی  مکان آنالیز

ای نران رهای مجاور و یابی هاصلهچندگانه، براساس مکان

 براساس مدل رگرسیونی انجام گرهت.

 yij = µi + αixij + eij و۱رابطه ا

از  jمقادیر صفات وزن بدن هرزنمدان   yijدر این رابطه، 

برای اثرات سمال   GridQTLاهزار  که با استفاده از نرم iپدر 

میان ین صمفات   µiتولد، جنا و تیپ تولد تصحیح شدند. 

درون  QTLهمای  اثر جای زینی آلمل  i ،iαموردنیر در پدر 

احتمال به ار  رسیدن اولمین آلمل هرضمی     Xijو  iخانواده 

QTL  بما اسمتفاده از   هما  به هرزند بود. تجزیه و تحلیمل داده

. ]۱6[ انجام شمد و 3.3.0انسخه  GridQTLاهزار آنلاین  نرم

انتقال قطعمات ژنمومی از   احتمال اهزار  با استفاده از این نرم

مورگممان از  هممر یمم  سممانتی هواصمملپممدر بممه هرزنممدان در 

س،ا، رکوردهمای  . یدمحاسبه گرد ورد مطالعهکروموزوم م

قطعمه از  همر   تموار   احتممال  تصحیح شده وزن بمدن بمر  

مورد مطالعه برازش شد. چون بعومی از پمدرها    کروموزوم

هتروزی موت   QTLدر هر دو مکان ژنی نرمان ر و مکمان   

هممای آلمملبمما  QTL هممایارتبمماط آلمملهسممتند، بنممابراین 

اممدل   QTL با اثمرات دل ان با استفاده از مپدر نران رهای

امدل کاهش یاهتهو تعریف  QTLاثرات بدون  مدلکاملو و 

بمرای همر یم      Fو مقمادیر  ۲بما اسمتفاده از رابطمه ا    .شدند

مورگمان از کرومموزوم ممورد مطالعمه محاسمبه شمد.        سانتی

ای اسمت کمه   نقطمه  QTLیم   بمرای وجمود    محل ینبهتر

 .]۱۹[را دارد  Fیب ضر بیرترین
 

 و۲رابطه ا

𝐹 =
(𝑆𝑆𝐸𝑟𝑒𝑑𝑢𝑠𝑐𝑒𝑑−𝑆𝑆𝑒𝑓𝑢𝑙𝑙)/(𝐷𝐹𝐸𝑟𝑒𝑑𝑢𝑐𝑒𝑑−𝐷𝐹𝐸𝑓𝑢𝑙𝑙)

𝑆𝑆𝐸𝑓𝑢𝑙𝑙/𝐷𝐹𝐸𝑓𝑢𝑙𝑙
  

 

روش آزمون تبدیل در  با استفاده از دارهای معنیستانهآ

دامنمه اطمینمان   و دور تکمرار   ۵۰۰۰سطح کروموزوم و بما  

 ۱۰۰۰بوت اسمترا   بما    روشاز با استفاده  QTL موقعیت

. همچنین به منیور بررسی اثر پلیموترپی  شدمحاسبه تکرار 

QTLاهزار  ها از نرمQTLMap (V)  و اسمتفاده  0.9.7انسخه

 شد.

 

 نتایج و بحث

های هنوتی،ی مورد استفاده در پم وهش حاضمر مربموط    داده

وزن  چهمار، شامل صفات وزن تولمد، وزن   و ۱3۹۴به سال 

پما از   .و۱ول اجدبودند  یماه  ۱۲و وزن  نهوزن  شش،

تعیین ژنوتیپ تمام اهراد برای این نران رها بیرترین میزان 

 = Neiا ILSTS030 هتروزی وسمیتی مربموط بمه نرمان ر    

 و و کمتممرین میممزان هتروزی وسممیتی بممرای نرممان ر  0.75

INRA040 اNei = 0.02 .بنمممابراین،  و محاسمممبه شمممد

نرممان رهای همموق بممه ترتیممب بیرممترین و کمتممرین میممزان 

انممد. اطلاعممات بممرای هممدف ممموردنیر هممراه  کممرده     

برابر  INRA040 نران ر برایمراهده شده  ی وسیتیهتروز

تموان بمه ماهیمت    یمد. از د(یمل آن ممی   برآورد گرد ۰ک۰۲با 

برای بز مرخمز و یما    INRA040هموزی وت بودن نران ر 

 .ی نسبت دادمورد بررس ریچ  بودن جامعه آماکو یلبه دل

عمدد   یمن اباشمد و مقمدار   دامنه این عدد از صفر تا ی  می

ی وسمیتی ایمن نرمان ر در    هتروز میان ینکه  دهدینران م

جمعیت مورد مطالعه ک  بوده و در تحقیقمات آینمده بهتمر    

است که از ایمن نرمان ر اسمتفاده نرمده و از نرمان رهای      

مرماهده   ی وسمیتی هتروز یمان ین مه شود. مجاور آن استفاد

 یمق تحق یمن مورد اسمتفاده در ا  ینران رها برای سایرشده 

 یم  عدد بمه   ینا ی  بودننزد .یدبرآورد گرد ۰ک63برابر با 

 ایمن برآورد شده در  ی وسیتیهتروز یزانکه م دهدینران م

تنموع   یبررس یبرا ی خوبیبوده و نران رها زیادنران رها 

 و.۲اجدول  هستندروی کروموزوم دو  DNAدر سطح 

است که پمدران و   یازن QTLیابی مکان هایدر پ وهش

 ی وتخصود هتروز ههرزندان آن پدر از نیر آن نران ر ب

تموان  ینباشمد، نمم   ی موت پدر هتروز یباشند. در عمل وقت
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QTLهرزنمدان   یپژنوت یینبه تع یکرد و لزوم ها را ردیابی

 یرمتر ب ی موت داد پدران هتروزتع قدر. هرباشدینم درآن پ

 یمار در اخت یمپ ژنوت یینتع یهرزند برا یرتریباشد، تعداد ب

ی موت  هرزنمدان هتروز  همای اگر آلل. همچنین، خواهد بود

از پدران باشد، اطلاعمات   یدهبه ار  رس هایمرابه آلل یقا دق

 یمن حالت ا ین. بهترنیست یدها مفQTLیابی رد یبراحاصل 

آلل مرابه پمدر   ی وت ی پدران هتروزهرزندان در است که 

 ،حالت ین. در امتفاوت باشدپدر  هایآلل با ی رخود و آلل د

 یرتردر نسل بعد ب هایوست ی آللاز پ یتعادل ناشعدم هرچه 

 یرمتر کننده صمفت ب  کنترل هایQTLیابی باشد، احتمال مکان

یمابی  مکمان  یبرا یداطلاعات مف ی. تعداد کل نتاج حاواست

QTL ی کممهنتمماج درصممدو بممود. بنممابراین، ۸۸اهممرد  ۲۲۴همما 

-مکمان  یبمرا  ی راشمده، اطلاعمات خموب    یپ آنها تعیینژنوت

 .]۱۸[اند ها تأمین کردهQTLیابی

مورگمان   سمانتی  ۱۵3در موقعیمت  پ وهش حاضمر،  در 

بممدن در چهممار ثر بممر وزن ؤممم QTL، دوروی کروممموزوم 

دار معنیهای ی  و سه ماه ی اوزن شیرگیریو در خانواده

های رسد این مکان حاوی ژنمی لاا به نیر .و>۰Pک۰۱شد ا

در مجمماورت  QTLباشممد. ایممن شممیرگیری بممر وزن  مممؤثر

مورگمان از آن   سمانتی  ۱۰و در هاصمله   IDVGA64نران ر 

میمان ین اثمر جمای زینی     و.3و  ۲همای  اشمکل  قرار داشت

در واحد انحمراف اسمتاندارد هنموتی،ی     ۴ک۹۹ پدران برای آن

در سمایر اوزان نیمز در   محاسبه شمد.  شیرگیری صفت وزن 

، ولی بود ی نزد دار بسیاریبه آستانه معن Fاین مکان آماره 

و نرسید، بنابراین >۰Pک۰۵از آنجا که به حداقل آستانه (زم ا

 همای راهاز  و.3گزارش نرد اجمدول   QTLها در بقیه وزن

 بمه  تموان یکروموزوم م ینا یرو های بیرترQTLیی شناسا

تعمداد  بمه ازای همر پمدر و اسمتفاده از     تعداد نتماج   ایشاهز

. جامعمه آمماری بزرگتمر در    اشماره کمرد  بیرمتر  نران رهای 

تمر مکمان   موجب برآورد دقیق QTLیابی های مکانپ وهش

QTL  خواهد شد و همچنین امکان تعیینQTL   های بما اثمر

بمه منیمور   شمود کمه   کمتر نیز وجود دارد. لاا، پیرنهاد ممی 

تممر ایممن ناحیممه ژنممومی در تحقیقممات آتممی از قتعیممین دقیمم

در درون  بیرممتر تعممداد هرزنممدان بیرممتر و  نرممان رهای

 استفاده شود.ها  خانواده

 

 QTLانحراف معیار اثر و  QTLاثر  ،داریمعنیردار و غیمعن یهایگاهحداقل مربعات جا یانگینم. 3جدول 

 صفت
 خانواده تفرق
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F 
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 ۱ک33 6ک۰6و۴ک۵6ا ۴ک۵۸ 3کns۵۹ ۷ک۰۷ 6ک۲3 ۱۵۴ ۵و  ۴ وزن تولد

 ۱ک۴۱ ۴ک۹۹و3ک۵۴ا ۴ک۰۵ ۵ک۲۴* ۵ک3۷ ۴ک۴۷ ۱۵3 3و  ۱ وزن چهارماه ی

 ۲ک۵6 ۷ک۵۴و۲ک۹۵ا 6ک۵۲ ۵کns۴۴ ۸ک۵۲ 6ک3۹ ۱66 ۵ ماه ی وزن شش

 ۱ک6۹ ۵ک3۰و3ک۱3ا ۵ک۵۹ ۱کns۷۹ 6ک۸۸ 6ک۵۴ ۱۵۷ ۷ ماه ی وزن نه

 ۲ک۷۸ 6ک۵3و۲ک3۵ا ۴ک۷6 ۴کns۴6 ۹ک۰3 ۷ک۸۰ ۱۵۵ 6 ماه ی۱۲وزن 
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 وزن شیرگیریثر بر ؤم QTLیبی و محل تقریزماهواره، فاصله اطمینان ر ینشانگرها یب و موقعیتترت. نمایش شماتیک  2شکل 

 .]15[دو. نشانگرهای داخل كادر نشانگرهای مورد استفاده در این پژوهش هستند كروموزوم  یرو

 

 

 

 دارنقطه چین آستانه معنی دو برای وزن شیرگیری بز مرخز. در این شکل، خطدر نقاط مختلف كروموزوم  Fمنحنی آماره  . 3شکل 

 باشد.می (F0.01 = 4.99) %1در سطح احتمال  QTLدار بودن آستانه معنی( و خط پیوسته F0.05 = 4.05% )5در سطح احتمال  QTLبودن 
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اسمتفاده از  بما   QTLهاصله اطمینمان بمرآورد موقعیمت    

 ۱6۷تما   ۱۴۲در دامنمه   تکمرار  ۱۰۰۰روش بوت استرا  با 

ینمان  هاصمله اطم مورگان برآورد شد. بمه دلیمل اینکمه     سانتی

مورگمانو، لماا    سمانتی  ۲۵نسبتا  زیاد اسمت ا  QTLموقعیت 

چنممدان صممحیح   QTLای ایممن بممر یممداژن کاند یرممنهادپ

همای  نکته قابل توجه است که ژن ینبه هرحال ا باشد. نمی

، آلکالین هسفاتاز، اینهیبین، IIن آدنیلات کیناز همچو یادیز

 یممهناح یممنر اد Iو ترانزیرممن پممروتئین  IIسممکرتوگرانین 

-http://dga.jouy.inra.fr/cgiانمممد اشمممده یمممابی مکمممان

bin/lgbc/gene.operl?BASE=goat  )و. بنمممابراین، احتمممما

شیرگیری در این ناحیه از عامل اثرات مراهده شده بر وزن 

وکی از تموان پیرمنهاد داد کمه بلم    کروموزوم دو باشند و می

های مؤثر بمر صمفت وزن شمیرگیری در ایمن ناحیمه از      ژن

 یمادی ز همای تماکنون ژن  کروموزوم دو وجود داشته باشمد. 

بمز   یبمر صمفات اقتصماد    ایشده کمه اثمر عممده    ییشناسا

از آنهما   ها مرابه نبموده و برخمی  ژن ین. عملکرد ااند داشته

 یمان از آنهما اثمرات مخمالف در ب    یو برخم  ییاهزا اثرات ه 

هما  ژن یمن از کاربرد اطلاعمات ا  پیشصفات دارند.  یپنوته

از  اطلاعمات کماهی   (زم است که داصلاح ن ا های در برنامه

 .]۲[کسب نمود اثرات آنها بر صفات همبسته 

وجود همبست ی ژنتیکی زیماد بمین صمفات وزن بمدن     

همای  QTLهما بما   تواند به دلیل اثمرات پلیوتروپیم  ژن   می

. بنمابراین، بمرای درک   ]۱۴[ا باشمد  کننده آنهم  یکسان کنترل

کننده صفات وزن بدن بهتر اسمت   های ژنی کنترلبهتر مکان

یمابی  یابی چند صفتی استفاده شود. مکمان که از روش مکان

چندصفتی همبست ی ژنتیکی و محیطی بمین صمفات را در   

تواند اثرات پلیموتروپی را هم    کرده و می محاسبات منیور

یمابی  نتمایج دی مر تحقیقمات، مکمان    محاسبه نمایمد. طبمق   

کنمد،  های اضاهی را شناسمایی ممی  QTLچندصفتی، نه تنها 

بلکه روابط ژنتیکی بین صفات با همبست ی زیاد را نیمز در  

دهد. در پ وهش حاضر، در آنمالیز  سطح مولکولی نران می

و اثمر  0.9.7انسمخه   QTLMapاهمزار  ها با استفاده از نرمداده

موردنیر شناسایی نرد. چمون همر    ی صفاتبرا یوتروپیپل

اندازه تعداد هرزنمدان در درون همر خمانواده بیرمتر باشمد،      

بیرتر اسمت و   QTLیابی قدرت طرح مورد نیر برای مکان

احتما(  یکمی از د(یمل عمدم شناسمایی اثمرات پلیموتروپی       

مربوط به کوچ  بمودن انمدازه جمعیمت باشمد. بنمابراین،      

آتمی از تعمداد هرزنمدان    همای  شود در پم وهش پیرنهاد می

 بیرتری در درون هر خانواده استفاده شود.

مطالعات مولکولی اخیمر روی بزهما بیرمتر مربموط بمه      

ها و یا بررسی ارتبماط چندشمکلی یم  ژن    ژنتی  جمعیت

خاد با ی  صفت کمی بوده است و در ارتباط با قطعات 

کروموزومی مرتبط با صفات رشمد بمز کمه یکمی از صمفات      

باشد، اطلاعات بسیار محدودی منترر شده ها میاقتصادی بز

دار در ارتبماط بما   معنمی  QTLاست. در ی  تحقیق، چنمدین  

صممفات وزن تولممد و وزن شممیرگیری در بزهممای آنقمموره    

. همچنین برای صمفات وزن تولمد و وزن   ]۲۱[شناسایی شد 

، ولمی در  ]۱۲[شناسمایی شمد   QTLشیرگیری بز را ینی چند 

داری در ارتباط با صفات رشمد  یمعن QTLی  تحقیق دی ر 

. در ی  پ وهش در زمینمه  ]۱۰[بزهای آنقوره شناسایی نرد 

های مؤثر بر صفات وزن بدن بز مرخز هقمط  QTLیابی مکان

. باتوجممه بممه ]۱[هممای یمم  و پممنج بررسممی شممد کروممموزوم

، QTLهای مالی و زمان موردنیاز آزمایرات تعیین محدودیت

رومموزوم شمماره دو بمز    هدف از پ وهش حاضر بررسمی ک 

 های مؤثر بر وزن بدن بود.QTLیابی مرخز برای مکان

در ارتبمماط بمما وزن   QTLدر پمم وهش حاضممر، یمم   

. در ی  تحقیمق  دار شدمعنیدو روی کروموزوم شیرگیری 

همای  برای صفات وزن بدن روی کرومموزوم  QTLچندین 

بزهممای آنقمموره  ۲۷و  ۱۹، ۱۷، ۱6شممماره چهممار، هرممت، 

. در ایران در روی کروموزوم شمماره دو  ]۲۱[شناسایی شد 

 ۵۱و  ۴۱در ناحیمه  شمیرگیری بمز را ینمی    صفت وزن  برای

. همچنمین دو  ]۱۲[ه است گزارش شد QTL مورگان، سانتی

http://dga.jouy.inra.fr/cgi-bin/lgbc/gene.operl?BASE=goat
http://dga.jouy.inra.fr/cgi-bin/lgbc/gene.operl?BASE=goat
http://dga.jouy.inra.fr/cgi-bin/lgbc/gene.operl?BASE=goat
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QTL در  مممرتبط بمما وزن شممیرگیری و وزن شممش ممماه ی

از ابتدای کرومموزوم پمنج    مورگان انتیس دو و هرتناحیه 

ارتبماط بیرمتری    معمو( . ]۱[یابی شده است بز مرخز مکان

پمایری زیماد    صفات با وراثمت  یبرا یپو هنوت یپژنوت ینب

 پایری ک  وجمود دارد، بنمابراین   نسبت به صفات با وراثت

یی ارتباط بین چند شمکلی نرمان رهای مولکمولی و    شناسا

تمر  مرمکل پایری کم    با وراثتصفات کننده  کنترل یهاژن

. ]۱۷[بسممیار بیرممتری اسممت  بممه اطلاعممات  یممازو ن بمموده

پایری صفات وزن تولد و وزن شمیرگیری بمه دلیمل     وراثت

وزن بمدن در سمایر سمنین     صمفات  هنسبت باثرات مادری، 

های بیرتری بمرای  QTLرود بیرتر است، بنابراین انتیار می

 بدن تعیین شود.این صفات نسبت به صفات دی ر وزن 

بازده های ضعیف و بزغالهکوچ ، جبه در حال حاضر 

 درپرورش بز مرخز  ک  از مرکلات اصلی بخشمبل یدتول

پایری  با وراثتصفات معمو(  پاسخ انتخا   .باشدیمایران 

اسمتفاده از  و کم  اسمت   انتخما   همای  برنامهبه ک  نسبت 

بمه   منجمر  توانمد یه کمم  نرمان ر مم   های انتخا  بروش

پا از تأیید و اعتبارسمنجی   شود. تریعسر پیررهت ژنتیکی

QTL تمموان از ایممن شناسممایی شممده در ایممن پمم وهش مممی

تر بزهای با  رهیت ژنتیکمی  اطلاعات برای انتخا  صحیح

 یقمات تحقمنیور، در ابتدا (زم اسمت   زیاد اقدام نمود. بدین

ینان صمورت گیمرد تما    اهش هاصله اطمه منیور کب یرتریب

 تعیین شده مرخص گردد. QTLدقیق  کانم

باتوجه بمه نتمایج تحقیمق حاضمر بمه دلیمل کم  بمودن         

پمایری   همبست ی ژنوتیپ و هنوتیپ در صفات بما وراثمت  

همای ژنمی بما صمفات دارای     کمتر، بررسی ارتبماط جای ماه  

همای بیرمتر   پایری کمتر مرکل بوده و نیازمنمد داده  وراثت

همای داممی   تدر جمعیم  QTLاست. لاا به منیور بررسمی  

ها به اندازه کاهی (زم است تعداد هرزندان در درون خانواده

 QTLزیاد باشد تا با احتمال بیرتری در مورد موقعیت ی  

ا هار نیر شود. باید توجه داشت که هرقدر تعداد نتاج بمه  

ازای هر خانواده و تعمداد نرمان رها محمدود باشمد، تموان      

و نران ر بیرتر است،  آزمون نسبت به زمانی که تعداد نتاج

کمتر خواهد بود. بنابراین، در تحقیقات آتی بهتمر اسمت از   

هایی با نتاج بیرمتر و تعمداد کماهی از نرمان رهای     خانواده

ها بما اثمرات کمتمر    QTLهتروزی وت استفاده شود تا سایر 

 ه  ردیابی شوند. 
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