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اکم با صفات مرتبط با وزن سينه و لاشه در های مترهدف از اين مطالعه بررسی ارتباط نشانگر

 79قطعه و وزن لاشه  925های فنوتيپی وزن سينه برای اين منظور از داده. بلدرچين ژاپنی بود

نشانگر  92711های همراه دادهبودند بههفتگی انتخاب شده  چهارقطعه بلدرچين که برای وزن 

در مرحله . ها در سه مرحله انجام گرفتليل دادهها، تجزيه و تحپس از ويرايش داده .استفاده شد

در مرحله دوم اثر نشانگرهای . شددار خارج اول اثر نشانگرها ثابت فرض شد و نشانگرهای غير معنی

 BayesCπبا استفاده از روش ( درصد 5تا  5/2)دار به صورت توأم در سطوح معنی دار معنی

جهت بررسی سطح  bootstrapخص و از روش در مرحله سوم نيز سطح بهينه مش. برآورد شد

 15نتايج حاصل از اين تحقيق نشان داد که در فاصله باور . ها استفاده شدداری اثر نشانگرمعنی

درصد  77/92که داری تأثيرگذارند، بطوریصورت معنینشانگر بر صفت وزن لاشه به چهار ،درصد

همچنين برای صفت وزن . گر قابل توجيه استنشان چهاراز واريانس فنوتيپی وزن لاشه توسط اين 

درصد از واريانس فنوتيپی  71/6دار شدند که درصد معنی 15عدد نشانگر در فاصله باور  92سينه 

دار  برای نشانگر معنی 92 لاشه و وزن دار برای نشانگر معنی چهاراز بين . اين صفت را توجيه کردند

 .صفت تأثيرگذار بود مشترک بر روی هر دو  صورتبهيک عدد نشانگر  تنهاسينه  وزن 
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  مقدمه

 علمی نام با مرغان و پرندگان خانواده از جانوری بلدرچین

Coturnix Coturnix دارای پرنده اين. است سانان ماکیان راسته از 

 برابر سه ایجثه زندگی دوم هفته در کهبطوری است سريعی رشد

 نیز زياد تخم تولید دلیلبه پرنده اين طرفی از. دارد اول هفته

 بازار پرنده اين مهم جمله خصوصیات از. است همیتدارای ا

 که باشدمی آن دهیخوراک پايین هزينه نیز و گوشت آن پسندی

در امر پروش اين پرنده خواهد شد  آوریسود افزايش به منجر

(Mahroghy 2009) .گوشت تولید جهت پرنده اين پرورش دوره 

 دلیل همینبه است هفته پنج الی چهار حدود بوده و کوتاه بسیار

 ژنتیکی بهبود صورتبه تربیش گوشت تولید جهت در مطالعات

 تواندمی کوتاه زمان مدت اين در باشد بعد نسل به انتقال قابل که

  .باشد زيادی داشته اهمیت

-برای بهبود ژنتیکی صفات در حیوانات اهلی، بايد نسبت به جمع

امروزه با (. Mrode 2005)ها و ثبت شجره اقدام نمود آوری داده

های ايجاد شده در زمینه علوم ژنتیک مولکولی و توالی پیشرفت

گران قرار های جديدی پیش روی اصلاح، روشDNAيابی 

های شناسايی است که تغییرات زيادی را در توانايی روش گرفته

ها جهت ارزيابی و استفاده از همین داده نمودهايجاد  DNAتنوع 

های اصلاح دام را کاهش ای هزينهملاحظهطور قابل حیوانات به

ها استفاده از از جمله اين روش(. Schaeffer 2006)است  داده

های فنوتیپی و شجره جهت بهبود ژنتیکی ها به همراه دادهنشانگر

 از .(Legarra et al. 2009)صفات مختلف در حیوانات است 

به  ومیمطالعات ژن در حاضر حال در که هايینشانگر ترينمهم

 تک هایشکلی چند توان بهمی شوندطور فراوان يافت می

SNPنوکلئوتیدی يا 
فراوانی  دلیلبه SNP هاینشانگر. نموداشاره  1

 ارتباط تعیین در کاربرد و دهینمره راحتی و در سطح ژنوم

 Naghavi)دارند  ژنومی مطالعات پیشبرد در مهمی نقش ژنوتیپی

et al. 2007 .)تعداد زيادی نشانگر به نحوی وجود  بنابراين اگر

توان حیوانات د، مینباشند که بتوانند کل ژنوم را پوشش دهداشته 

ها انتخاب نمود که اين های اصلاحی ژنومی آنرا براساس ارزش

 et al. 2001)نوع انتخاب به انتخاب ژنومی مشهور است 

                                                           
1
 Single Nucleotide Polymorphism (SNP) 

Meuwissen .)های امروزه تراشهSNP ت برای بسیاری از حیوانا

 55های شرکت ايلومینا تراشه طور مثال،بهاست، اهلی تولید شده

هزارتايی  55هزارتايی برای سگ،  29برای گاو،  SNPهزارتايی

هزارتايی برای اسب  59هزارتايی برای خوک،  55برای گوسفند، 

 .Zhang et al) است هزارتايی برای طیور را تولید کرده 55و 

 از استفاده با مرحله اولین در یژنوم انتخاب ،طیور در(. 2012

های خالص را توانست توسعه لاين هزارتايی 95 و 15 هایتراشه

  (.Tierzucht and Seedeich 2012)به همراه داشته باشد 

های گذشته نسبت به سال SNPهای های اخیر تراشهدر سال

های تری پیدا کرده که اين عامل باعث توسعه نقشهتوسعه بیش

 Goddard and Hayes)است رای صفات کمی شدهژنتیکی ب

ثر کامپیوتری با ؤهای مهای جديد و الگوريتمتوسعه روش(. 2009

بینی ژنتیکی و پیشرفت در دانش مولکولی کاربرد عملی در پیش

 است را فراهم نموده 2در سطح ژنوم امکان مطالعه پیوستگی

(Gondro 2013.) در همین خصوصGWAS   روشی مناسب در

های های اصلی و يک راه جديد در مطالعه مکانیزمشف ژنک

 ما راتواند اين روش می بنابرايناست،  ژنتیکی در صفات پیچیده

هدف . معماری ژنتیکی صفات پیچیده کمک نمايد بهتر در درک

 تعیین روابط بین فنوتیپ و ژنوتیپ GWASاز انجام مطالعات 

در تشخیص  GWASيی توانا ،در واقع. (Gondro 2013)باشد می

و صفت وابسته به آن است  SNPصحیح همبستگی بین يک 

(Korte and Farbw 2013 .) از ديگر مزايایGWAS توان به می

-بررسی کل ژنوم و همچنین نااريب بودن آن نسبت به ساير روش

 در بار اولین برای GWAS تکنیک (.Gondro 2013)ها اشاره کرد 

قرار گرفت  استفاده مورد انسانی هایبیماری تجزيه و تحلیل

(Naghi et al. 2001) . اما امروزه کاربردGWAS های در زمینه

های مؤثر بر صفات مختلف مختلف علوم کشاورزی و کشف ژن

 Zho et al. 2011; Visoni et)است در برنج و جو گسترش يافته

al. 2013 .) نیز  اهلیدر حیواناتGWAS  برای تعیین نقشه

از جمله (. Zhang et al. 2012)است  اربرد فراوانی داشتهژنتیکی ک

توان به مطالعه بر روی صفات گوسفند اين مطالعات می

(Johnston et al. 2011) اسب ،(Orr et al. 2010)شیری  ، گاو

(Mai et al. 2010; Pryce et al. 2010; Schope et al. 2011; 

                                                           
2
 Genome Wide Association Study (GWAS) 
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Sahana et al. 2011 ) و گاو گوشتی(Lee et al. 2013 ) اشاره

 با ژنتیکی نقشه ترسیم برای ژنتیک علم پیشرفت با راستاهم .کرد

 در گسترده طوربه نیز زيادی مطالعات GWAS از گرفتن کمک

عدد  257مرغ  در .(Gu et al. 2011)است  گرفته صورت طیور

SNP کمک با صفت 11 برای دارمعنی GWAS شده  شناسايی

روش ياد شده برای بررسی مقاومت از (. Liu et al. 2011)است 

 .Luo et al)است طیور به بیماری نیوکاسل نیز استفاده شده

مانند وزن سینه و وزن )صفات وزن بدن و کیفیت لاشه (. 2013

پیش از . روندشمار میهاز جمله صفات اقتصادی در طیور ب( لاشه

 (براساس شجره و فنوتیپ)با استفاده از روش انتخاب سنتی  ،اين

 .Berri et al)بود  حاصل شده در اين صفات های زيادیپیشرفت

ی هاSNP مختلف هایدر پژوهش GWASبا گسترش (. 2001

، صفت (Liu et al. 2011)داری برای خصوصیت وزن لاشه معنی

مطالعات انجام  در .شدمشاهده  (Sun et al. 2013)وزن سینه مرغ 

 Esmailizade)فتگی ه  5تا  3بلدرچین در سنین  بر رویگرفته 

et al. 2012 ) هفتگی  9و نیز در سنQTL
داری برای معنیهای  

توسعه  (.Rezvannejad et al. 2012)است وزن بدن گزارش شده

های مولکولی منجر به شناسايی تعداد زيادی از نشانگرها تکنیک

مطالعه  از هدف(. Ahmadi 2012)است در بلدرچین ژاپنی شده

 لاشه مرتبط با وزن صفات با نشانگرها باط اينارت بررسی ،حاضر

 .است بوده ژاپنی بلدرچین در سینه وزن و

 

  هامواد و روش

با صفات  SNP هایدر اين تحقیق جهت بررسی ارتباط نشانگر

قطعه بلدرچین  71و  155ترتیب از وزن سینه و وزن لاشه به

وزن  حاصل از تلاقی دو لاين سبک وزن و سنگین F2ژاپنی نسل 

بودند روزگی انتخاب شده  21نسل برای وزن  7که به مدت 

 DNAپس از استخراج (. Rezvannejad et al. 2012)استفاده شد 

 DNAيابی سازی و توالیها، آمادهژنومی از نمونه خون بلدرچین

در آزمايشگاه گروه  Hiseq2000 ها  با استفاده از دستگاهژنومی آن

وم کشاورزی دانشگاه آرهوس دانمارک بیوتکنولوژی دانشکده عل

های پس از ويرايش توالی. (Ahmadi et al. 2012) صورت گرفت

DNA عدد  12731، در مجموعSNP به . شدها مشخص در نمونه

                                                           
1
 Quantitative Trait Loci (QTL) 

 ،های فنوتیپیدلیل بالا بودن تعداد زياد نشانگرها در مقابل داده

دو  های نشانگری و صفات مورد نظر طیتعیین ارتباط بین جايگاه

در مرحله اول اثر (. Neves et al. 2012)صورت گرفت  مرحله

SNPدر محیط نرم( 1)ثابت در نظر گرفته شد و توسط مدل  ها-

 .برآورد شدند Rافزار 

            (1 مدل 
                                                                          

ترتیب عرض از به و صفت مورد نظر،  فوق،  در معادله 

ها و اعداد برای هتروزيگوت 1)کد نشانگر  مبدأ و اثر نشانگر، 

 شان دهنده اثر جنس،نSex ، (هابرای هموزيگوت 2و  5

 .مانده استمیزان باقی اثر هچ و در نهايت 

SNPدرصد با آزمون  5الی  5/5داری ی مؤثر در سطوح معنیهاt-

student در مرحله دوم اثر . انتخاب و وارد مرحله دوم شدند

SNPدار، تصادفی فرض شد و با استفاده از روش ی معنیها

BayesCπ (Habier et al. 2011 ) صورت توأم به( 2)توسط مدل

 .یل شدندتجزيه و تحل

                                             ( 2مدل 

بردار اثرات  بردار فنوتیپی صفت مورد نظر،  در معادله فوق، 

بردار  eبردار اثر نشانگرها، ، (میانگین، جنس و هچ)ثابت 

ماتريس طرح  طرح برای اثرات ثابت و ماتريس  باقیمانده، 

 .برای اثر نشانگرها است( هاماتريس ژنوتیپ)

داری واريانس خطا، در مرحله بعد با استفاده از آزمون معنی

عنوان هب( درصد 5الی  5/5بین )داری ترين سطح معنیمناسب

سطح بهینه جهت تجزيه و تحلیل نهايی تشخیص داده شد و از ده 

دار بین نشانگرها و جهت تعیین ارتباط معنی bootstrapهزار 

بدلیل اينکه آزمون . دار بهینه استفاده شدصفات در سطح معنی

bootstrap  بسیار زمان بر است بايد تعداد نشانگرها در سطوح

ترين تعداد شدند که کمدرصد به نحوی انتخاب می پنجالی  5/5

که بین واريانس خطای اين، مشروط به شدنشانگر انتخاب می

داری درصد تفاوت معنی پنجمورد نظر و واريانس خطا در سطح 

کنند اين قابلیت را فراهم می 2های بیزیروش. وجود نداشته باشد

که بتوان واريانس خطای دو مدل را با هم از نظر آماری مورد 

منظور اختلاف توزيع پسین واريانس بدين. مقايسه قرار دارد

                                                           
2
 Bayesian Methods 
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درصد مقايسه شده و  پنجها با واريانس خطای سطح دلخطای م

درصد اين اختلافات عدد صفر  35 1که در فاصله باوردر صورتی

داری وجود را شامل شود بین اين واريانس خطاها اختلاف معنی

 1155555برای تجزيه و تحلیل از يک زنجیره مارکوف با . ندارد

نمونه اول  155555که ای استفاده شد به گونه 2گیری گیبسنمونه

در نظر گرفته شد و  155 9و فاصله بین نمونه 3بعنوان دور سوخته

. گرايی واريانس خطا اطمینان حاصل شداز هم 5صورت چشمیبه

عنوان برآورد آن پارامتر هر پارامتر به 5میزان میانگین توزيع پسین

 . در نظر گرفته شد

شته شد و با کامپايلر نو ++Cنويسی کدهای برنامه در محیط برنامه

Visual Studio 2012 برآورد واريانس ژنتیکی برای . ترجمه شدند

 Falconer)استفاده شد ( 3) از رابطه( ) هاSNPافزايشی 

and  Mackay 1996.) 

= α , (3 رابطه  = 0   , α = a    

به ترتیب اثرات افزايشی  dو  aفراوانی اللی،  qو  pدر رابطه فوق 

 .اثر جايگزينی اللی جايگاه مورد نظر است αو غالبیت و 

برآورد و میزان ( 1)از طريق معادله ( )واريانس فنوتیپی 

براساس  ()واريانس فنوتیپی توجیه شده توسط نشانگرها 

 :شدمحاسبه ( 9)رابطه 

                     (9 رابطه   

 

  نتایج و بحث

قطعه بلدرچین پرورش يافته برای وزن  155میانگین وزن سینه 

قطعه بلدرچین  71گرم و میانگین وزن لاشه  13/21سینه به میزان 

گرم  13/115به میزان  F2پرورش يافته برای وزن لاشه در نسل 

های براساس داده ژنوتیپ حیواناتتعیین  (. 1جدول )بدست آمد 

اما در طی انجام آزمايش  .(Ahmadi 2012)وزن چهار هفتگی بود 

اند ژنوتیپ شده تعیین مشخص شد که برای تمام حیواناتی که

های فنوتیپی برای وزن لاشه وجود ندارد، چرا که برخی از داده

                                                           
1
 Credible Interval 

2
 Gibbs Sampling 

3
 Burn in 

4
 Thinning Interval 

5
 Visual Inspection 

6
 Mean of Posterior Distribution 

شده و قابل بازيابی نبودند دلیل خطای انسانی گمهها باين داده

(Rezvannejad et al. 2012.) 

در پژوهشی میانگین وزن سینه و وزن لاشه در بلدرچین ژاپنی 

 شدگرم برآورد  125و  97ترتیب به( روزگی 21کشتار شده در )

(Khaldari et al. 2013 .)بلدرچین کهدر تحقیق حاضر از آنجايی-

آمیزش دو لاين سبک وزن و سنگین  حاصل ازهای مورد بررسی 

ین وزن سینه و وزن لاشه به میزان کمتری وزن بودند میانگ

 . مشاهده شد

 
 21کشتار شده در سن )آمار توصیفی وزن سینه و وزن لاشه  -1 جدول

 (روزگی

 .هستند( Standard Error)اعداد داخل پرانتز خطای استاندارد  *

 

مورد بررسی در اين تحقیق، تعداد  SNPعدد  12731از میان 

SNP( درصد 5تا  5/5بین)داری های مؤثر در سطوح مختلف معنی

برآورد شد  و واريانس خطا نیز در همین سطوحشد مشخص 

 (. 2جدول )

داری، تعداد نشانگرهای شود که با کاهش سطح معنیمشاهده می

گونه دلیل اين عامل را اين(. 2جدول )شوند کمتری انتخاب می

توان بیان نمود که قابلیت اطمینان از قضاوت آماری درباره اين می

 طورکلیهب. يابدنشانگرها افزايش و خطای نوع اول کاهش می

واريانس خطا با کاهش تعداد نشانگرها در هر دو صفت  روند

صعودی است و اين امر به دلیل از دست دادن مقداری از 

-میواريانس توسط نشانگرها و اضافه شدن آن به واريانس خطا 

مقايسه توزيع پسین واريانس خطاها نشان داد که میزان . باشد

ترتیب برای درصد به دوو  5/5داری واريانس خطا در سطح معنی

داری سطح معنی)ترين واريانس خطا وزن لاشه و وزن سینه با کم

پس  ،(2و  1های شکل)داری نداشت اختلاف معنی( درصد پنج

 وزن لاشه وزن سینه خصوصیت آماری

 71   155 تعداد داده

 13/115( 13/2)*        13/21( 515/5)* (گرم)میانگین 

 55/53 55/11 (گرم)کمینه 

 55/155 15/91 (گرم)بیشینه 

 99/11 35/5 (گرم)انحراف معیار 
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در هر دو صفت سطح بهینه  bootstrapاين سطوح برای آزمون 

 .داری تشخیص داده شدمعنی

قطعه  32قطعه بلدرچین مورد بررسی در صفت وزن لاشه،  71از 

قطعه  33گرم و  37/112( ±35/3)لدرچین نر با میانگین وزن ب

. گرم بودند 77/111( ±13/2)بلدرچین ماده با میانگین وزن 

تری های ماده وزن بیشدر اين صفت بلدرچین 2براساس معادله 

 bootstrapهای نر داشتند و آزمون نسبت به بلدرچین( گرم 27/5)

داری با صفر دارد ینشان داد که اين تفاوت، اختلاف معن

(pValue=0.014 .) 155همچنین در خصوص صفت وزن سینه از 

وزن قطعه بلدرچین نر با میانگین  53قطعه بلدرچین مورد بررسی 

قطعه بلدرچین ماده با میانگین وزن  52و  گرم 73/21( 13/5±)

وزن سینه  2گرم بوده که براساس معادله  17/21( 15/5±)

تر بود که از نظر آماری اين گرم بیش 53/1های ماده بلدرچین

علت اين امر در بلدرچین (. pValue=0.013)دار بود تفاوت معنی

مربوط  1ای به نام تفاوت جنسیو برخی از پرندگان ديگر به پديده

 سن حدود در هابلدرچین(. Aggrey and Cheng 1994) است

                                                           
1
 Sexual Dimorphism 

 جنسی یهااندام رشد دلیلهب و رسیده جنسی بلوغ به هفتگی پنج

 در ماده هایبلدرچین وزن در مشهودی تفاوت ماده، جنس در

 .قابل مشاهده است نر هایبلدرچین با مقايسه

عنوان به)درصد  5/5داری برای صفت وزن لاشه در سطح معنی

-و در صفت وزن سینه در سطح معنی SNPعدد  33( سطح بهینه

( 1دول ج) SNPعدد  291( عنوان سطح بهینهبه)درصد  دوداری 

مورد تجزيه و تحلیل قرار  BayesCπصورت توأم با روش به

نتايج حاصل نشان داد که در صفت وزن لاشه و وزن سینه . گرفت

دار با معنی SNPعدد  15و  9ترتیب درصد به 35در فاصله باور 

 bootstrapبراساس (.  3شکل )وجود دارد  bootstrapروش 

در  .محاسبه شد log- بحرانیمقدار هر نشانگر در  pValueمیزان 

هر نشانگر از مقدار  log(pValue)– تر بودن میزانصورت بیش

عنوان يک نشانگر مؤثر در نظر آن نشانگر به( log-(0.05))بحرانی 

ترين میزان واريانس فنوتیپی توجیه شده بیش(. 3شکل )گرفته شد 

-وراثت)دار های معنیSNPدر صفت وزن لاشه توسط يکی از 

دار درصد و در کل نشانگرهای معنی 77/9برابر با ( ی نشانگرپذير

 (.9شکل )درصد بود  77/12برابر با ( نشانگر 9)شده 

 
 داریمؤثر و میزان واريانس خطا در سطوح مختلف معنی SNP( درصد)تعداد  -2جدول

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 .اعداد داخل پرانتز درصد نشانگرهای مؤثر از کل است* 

 

 

 وزن لاشه وزن سینه 

 خطا واريانس )%(موثُر  SNPتعداد  خطاواريانس  )%(      موُثر  SNPتعداد  )%(      داریسطح معنی

5/5  (95/5 )55 29/11  (77/5 )33 39/31 

5/5 (55/5 )71 11/15  (15/5 )115 15/33 

7/5 (59/5 )12 53/3  (3/5 )121 35/23 

1/5  (75/5 )31 51/1  (53/1 )195 11/35 

3/5  (12/5 )155 55/1  (25/1 )155 95/21 

1  (13/5 )115 32/1  (33/1 )171 13/29 

2 (33/1 )291 17/3  (71/2 )391 11/11 

3  (57/3 )333 75/1  (35/3 )551 95/12 

9  (57/9 )522 23/1  (31/5 )515 35/15 

5  (53/5 )599 12/5  (19/5 )175 35/3 
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 (است درصد 35خطوط عمودی فاصله باور )داری برای وزن سینه درصد با ديگر سطوح معنی پنجداری سطح معنی( EV)ن واريانس خطا اختلاف توزيع پسی -1شکل 

 
 

 
 (است درصد 35خطوط عمودی فاصله باور )داری برای وزن لاشه درصد با ديگر سطوح معنی پنجداری سطح معنی( EV)اختلاف توزيع پسین واريانس خطا  -2شکل 

 

درصد و  22/1دار صفت وزن سینه مهمترين نشانگر معنی برای

درصد از  71/5( نشانگر 15)دار مجموع نشانگرهای معنی

براساس نتايج (. 9شکل ) نمودندواريانس فنوتیپی را توجیه 

در صفات وزن  1نهايتبی حاصل از اين تحقیق فرضیات مدل

 بر فرض مدل اين در .باشدسینه و لاشه به طور کامل برقرار نمی

                                                           
1 Infinitesimal model 

 اثرات دارای زياد و بسیار صفت بر مؤثر هایژن که است اين

 (.Mrode 2005)هستند  ناچیزی بسیار و مساوی

(2010)Daetwyler et al.  های که از مدلنشان دادند زمانی

استفاده ( BayesCπو  BayesB ،BayesCمانند ) 2انتخاب متغیر

های ی بین ارزشهمبستگ)های اصلاحی ارزش 3شود صحتمی

                                                           
2
 Variable Selection Model  

3
 Accuracy 
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-تابعی از وراثت( 2و ارزش اصلاحی واقعی 1اصلاحی ژنومی

پذيری صفت، تعداد افراد جمعیت مورد استفاده برای برآورد اثر 

 .باشدهای کنترل کننده صفت میQTLنشانگرها و تعداد 

 

 Carcass)درصد برای وزن لاشه  35ی موثر در فاصله باور هانشانگر -3شکل

weight ) سینه و وزن(Breast weight( )خطوط افقی نشان دهنده مرز معنی

 .است( Log(0.05)=1.3-)داری 

میزان واريانس فنوتیپی توجیه شده توسط نشانگرها برای وزن لاشه  -9شکل

(Carcass weight ) و وزن سینه(Breast weight) 

 

پذيری صفت و تعداد اين محققان نشان دادند که هرچه وراثت 

کننده صفت های کنترلQTLتر بوده و تعداد ت بیشافراد جمعی

بودن  بالا. است بیشترهای اصلاحی تر باشد صحت ارزشکم

تر اثر نشانگرها های اصلاحی به معنی برآورد صحیحصحت ارزش

-تر در مورد ارتباط بخشاست که خود منجر به اظهارنظر درست

که به اينبا توجه . هايی از ژنوم با صفت مورد نظر خواهد شد

                                                           
1
 Genomic Estimated Breeding Value (GEBV) 

2
 True Breeding Value (TBV) 

صفات وزن لاشه و وزن سینه کمی بوده و توسط تعداد زيادی ژن 

ها و يا د انتظار اين است که با افزايش تعداد دادهنشوکنترل می

دلیل افزايش اثر جايگزينی اللی به)پذيری صفت افزايش وراثت

-جايی از آن. تر شوددار بیشتعداد نشانگرهای معنی 3طبق رابطه 

تر از وزن بیش( قطعه 155)ها برای وزن سینه رچینکه تعداد بلد

کمتر از ( 33/5)پذيری وزن لاشه بوده و وراثت( قطعه 71)لاشه 

تعداد  ،(Rezvannejad et al. 2014)برآورد شد ( 33/5)وزن سینه 

SNPتر از لاشه بدست آمددار برای وزن سینه بیشهای معنی .

های تعداد ژن ،صفتتوان خصوصیات يل ديگر را میهمچنین دلا

بزرگ اثر بودن نشانگرها در صفت وزن لاشه  وگذار بر آن اثر

. دار نشوندد نشانگرهای ديگر معنینشوکه باعث می عنوان کرد

شناسايی شده يکی از  SNPعدد  9در صفت وزن لاشه از میان 

SNP ترين گرم، بیش 13/5برابر با ( اثر جايگزينی اللی)ها با اثری

در صفت وزن سینه يکی از . ر افزايش وزن لاشه داشتتاثیر را ب

SNP ترين اثر را بر افزايش وزن گرم بیش39/5ها با تأثیری برابر با

ترين اثر را گرم بیش -73/5ها با اثری برابر با SNPسینه و يکی از 

( 39/5) بالابه دلیل همبستگی ژنتیکی . بر کاهش وزن سینه داشت

مورد انتظار است  ،(Rezvannejad et al. 2014) بین اين دوصفت

دار در دو صفت مشترک باشند اما که بسیاری از نشانگرهای معنی

دار در صفت وزن معنی SNPعدد  چهاردر اين مطالعه از بین 

 SNPدار در صفت وزن سینه فقط يک معنی SNPعدد  15لاشه و 

صورت مشترک بر هر دو صفت تأثیرگذار بود که علت اين عدم به

. دار دو صفت قابل توجیه نبوداشتراک زياد در نشانگرهای معنی

گرم بر وزن  13/5مشترک اثر جايگزينی اللی معادل  SNPاين 

 . گرم بر وزن سینه داشت 57/5لاشه و 

ثر شده فنوتیپی توسط نشانگرها و ابراساس میزان واريانس توجیه

-توان گفت که صفت وزن لاشه نسبت به وزن سینه بیشها میآن

. شوندتر ظاهر میهايی است که با اثر بزرگتر تحت تأثیر ژن

های مؤثر در مرحله اول SNPهمین علت باشد که تعداد شايد به

تر از داری خاص بیشدر صفت وزن لاشه در يک سطح معنی

صورت ها بهSNPاين  کهاما زمانی .(2جدول )وزن سینه است 

شوند که دار میتوأم تجزيه و تحلیل شوند فقط نشانگرهايی معنی

ها در حضور چنین SNPاثر زيادی بر صفت گذاشته و اثر بقیه 

SNP تعداد در نتیجه و  نخواهد شددار اثری معنیبزرگ
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دار هستند در صفت وزن صورت توأم معنیهنشانگرهايی که ب

درصد از  1/15شد که  در پژوهشی نشان داده. يابدلاشه کاهش می

توجیه شد،  QTLواريانس فنوتیپی وزن لاشه فقط توسط دو عدد 

 5/9اما در صفت وزن سینه میزان توجیه شدن واريانس فنوتیپی 

نتايج پژوهش مذکور  .(Uemoto et al. 2009)تر نبود درصد بیش

ای ر مطالعهد .مطالعه حاضر انطباق زيادی دارد با نتايج حاصل از

دار يک تا پنج ثر در سطوح معنیؤم  SNPعدد 15و  3ديگر تعداد 

درصد بترتیب برای صفت وزن لاشه و وزن سینه مشاهده شد 

(Ahmadi 2012.) 

بر روی صفات  GWASآوری ای که با استفاده از فنمطالعه

انجام شده ( وزن بدن و وزن سینه، وزن لاشه)اقتصادی بلدرچین 

که جايی ويسنگان اين مقاله مشاهده نشد، اما از آنباشد توسط ن

بندی جانوری متعلق به خانواده دو گونه مرغ و بلدرچین در رده

گالیفرم هستند، اين دو گونه شباهت کروموزومی بالايی با يکديگر 

 دارمعنی SNPعدد  15 ایدر مطالعه. (Nasiri et al.  2005)دارند 

 بر SNPچند  میان اين در شد، که در مرغ مشاهده لاشه وزن برای

 بر SNPعدد  همچنین دو و( GGA4)چهار  شماره کروموزم روی

 .Liu et al) قرار داشتند( GGA3) سه شماره کروموزم روی

عدد  در مطالعه مشابهی که بر روی مرغ انجام گرفت پنج. (2013

SNP از دو عدد که شد مشاهده سینه وزن صفت برای دارمعنی 

عدد بر  و سه (9GGA)چهار  شماره کروموزم روی ربها SNPاين

( GGA5) پنج و( GGA3) سه ،(GGA1) يک هایکروموزم روی

 . (Sun et al. 2013) قرار داشتند

-مطالعات زيادی بر روی صفت وزن بدن در طیور انجام گرفته

 هایQTL که کردند گزارش مطالعه که چنديناست، به طوری

ها دراين پژوهش .دارند وجود رطیو بدن وزن برای داریمعنی

QTLداری بر روی کروموزم دو های معنی(GGA2 ) و کروموزم

29 (GGA24 )است يافت شده(; Tsudzuki et al. 2007 2001 

Tatsuda and Fujinaka .) در يک مطالعه با استفاده از تراشه

SNP60K  در يک جمعیتF2  حاصل از تلاقی مرغSilky Fowl  

دار در معنی SNP طور کلی نه عددسفید، بهPlymouth Rock و

بر  هاSNPدرصد برای وزن بدن مشاهده شد که اين  پنجسطح 

در همین ناحیه . قرار داشتند( GGA4)روی کروموزم شماره چهار 

ديگر نمايان شد که دارای پیوستگی شديد با وزن بدن  SNPيک 

ها در و همچنین افزايش وزن روزانه آن 12های هفت تا در هفته

 QTLعنوان پیش از اين به (GGA4)اين ناحیه . شش هفتگی بود

دار مؤثر بر وزن بدن گزارش شده معنی SNPوزن بدن با سه عدد 

ی ديگری برای وزن زنده در مطالعه(. Xiaorony et al. 2011)بود 

در سنین سه الی شش هفتگی بلدرچین در يک طرح ناتنی پدری 

و برای  (Esmailizadeh et al. 2012) دارمعنی QTLيک عدد 

-های معنیQTLيک تا چهار هفتگی،  سنینصفت وزن بدن در 

  .Ori et al) داری بر روی کروموزم شماره سه مشاهده شد

علاوه برای وزن تولد و وزن در سن يک هفتگی هب. (2014

QTL بر روی ( درصد يکدر سطح احتمال )های تأثیرگذاری

ن در سنین سه و چهار هفتگی نیز کروموزم يک و برای وزن بد

QTLبرای  ،های موثری بر روی کروموزم يک و علاوه بر اين

دار بر روی معنی QTLوزن بدن در سن چهار هفتگی دو عدد 

 Rezvannejad et) استههای دو و سه نیز گزارش شدکروموزم

al. 2012 .) 

 بلدرچین در لاشه و سینه وزن تحقیق، صفات اين نتايج براساس

 و کندنمی پیروی نهايتبی مدل الگوی از کامل صورتبه ژاپنی

ويژه در صفت وزن هب تریبیش ژنی تأثیر هایجايگاه از برخی

-های حاصل از اين پژوهش پیشنهاد میبراساس يافته .دارند لاشه

شود جهت تأيید نتايج بدست آمده تحقیقات مشابهی با تعداد 

 .ردتری حیوان و نشانگر صورت پذيبیش

 سپاسگزاری

از پرديس کشاورزی و منابع طبیعی دانشگاه تهران، دکتر عباس 
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he objective of this study was to investigate the association of dense markers with breast and 

carcass weights in Japanese quail. Phenotypic data of breast (105 birds) and carcass weights (71 

birds) that were selected for 4 week body weight were used as well as 12798 markers. Analyses of 

the data were done in three stages after editing the data. At first, the effect of markers was considered as 

fixed effects and removed non-significant markers. In second stage, the effect of significant markers were 

estimated in significant levels (1 to 5%) by using BayesCπ method, simultaneously. In third stage, the best 

significant levels were known, so bootstrap method was used to obtain markers with significant effect. 

Result showed that there are four markers affecting carcass weight significantly (P<0.05). Four significant 

markers for carcass and 10 significant markers for breast weight described 12.77% and 6.78% of 

phenotypic variance respectively. Only one of these significant markers was effective on both traits. 
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