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در  دوموثر بر لاشه و اجزاء آن روی کروموزوم  (QTL) های صفات کمیبرای شناسايی جايگاه

( ارذتخمگ)قابل دو سويه سفيد از آميزش مت. شدبلدرچين ژاپنی از يک طرح ناتنی پدری استفاده 

نسل اول ايجاد شد و از آميزش پرندگان  در پرنده 33بلدرچين ژاپنی تعداد ( گوشتی)وحشی  و

. نتاج در طی پنج هچ متوالی توليد شد 344خانواده ناتنی پدری تعداد  1نسل اول در قالب 

 1مربوط به رکوردگيری فنوتيپی از صفات مربوط به لاشه پرندگان انجام شد و تمامی پرندگان 

. تعيين ژنوتيپ شدند دونشانگر ريزماهواره موجود بر روی کروموزوم  3برای  ناتنی پدریخانواده 

صورت طرح ناتنی پدری ای مبتنی بر رگرسيون بهيابی درون فاصلهبه روش مکان QTL تجزيه

صفات وزن پيش معده و درصد پيش معده  ،در طرح ناتنی پدری توام. شدتوام و انفرادی انجام 

نزديک نشانگر  پانکراسمورگان و درصد سانتی 31 در موقعيتو  GUJ0084 نزديک نشانگر

GUJ0093  دارای سانتی مورگان  06در موقعيت وQTL در طرح ناتنی پدری و  ندبوددار معنی

دار ديگر در معنی QTL 14دار ذکر شده در طرح توام، معنی QTLعلاوه بر سه  ،انفرادی

انفرادی در  تجزيهدر  QTLدرصد واريانس . يافت شدينی آللی های مختلف و با اثر جايگزموقعيت

 شناسايی هایQTL .قرار داشت 16/0تا  35/4توام در محدوده  تجزيهو در  76/33تا  06/0محدوده 

 به انتخاب انجام نيز و کانديدا هایژن بررسی در توانندمی تحقيق اين در صفات لاشه برای شده

 .مفيد باشند ژاپنی بلدرچين درصفات لاشه  برای نشانگر کمک
 

 های کلیدی‬واژه
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  مقدمه

نشانگرهای  با تعداد زیادی از های پيوستگينقشه توسعه

-صفات کمي را ميسر مي مرتبط با هایژن یابينقشه مولکولي،

به علت  و حيوانات آزمایشگاهي گياهان در  QTLبررسي. سازد

ترین ، بيش F2نسل وتلاقي برگشتي  هایدر دسترس بودن داده

تواند در مي هاداده ستفاده از اینا دارد وموفقيت را در پي 

 وها جایگاه پيوستگي فازهای والدیني، ژنوتيپ شناخت دقيق

 افراد که تمامياز آنجا موثر باشد و مورد نظر  QTLدر تعداد آلل

به  نيز هاداده و گذارندوالدیني یکساني را به اشتراک مي ژنوتيپ

غلبه و  اثر ،در نتيجهشوند محسوب مي یک خانواده بزرگعنوان 

در شرایط  .برآورد کرد طور مستقيمبه توانميرا   QTLجایگزیني

یک  از نشانگرها و  QTL بينپيوستگي  فاز، پيوستگي تعادل عدم

، تجزیه و بنابراین و متفاوت خواهد بوددیگر  به خانواده خانواده

 امکان پذیردرون یک خانواده را   QTLپيوستگي نشانگر و تحليل 

جایگاه یابي های نقشهروش (.Martinez et al. 1999) سازدمي

 هایآلل ارتباط بين تجزیه و تحليل اساس بر (QTL) کمي صفات

 طرح و در این خصوص استوار است و فنوتيپ نشانگر

 .Baro et al) رساندمي تشخيص را به حداکثر قدرت هيبریداسيون

2001.)  

استفاده  QTLي طور گسترده برای بررسهکه ب کاربردی دو مدل

ای حداقل مربعات تلاقي لاین و یابي درون فاصلهنقشه، دنشومي

 ي است کهسه نسل روش اول تلاقي نژادی. ناتني هستندطرح 

 این مدل. رودبين نژادهای متفاوت به کار مي QTLبرای شناسایي 

تثبيت  والدیني نژاد در تاوفمت هایآلل برای  QTLدر حالتي که

و اگر فراواني  شودترین روش محسوب ميمندقدرت باشد،شده 

کاهش   QTLقدرت تشخيص دباش مشابه يوالدین نژاد در آللي

 پدری هایخانواده که زماني ناتني پدری طرح همچنين .یابدمي

F1  تواند برای جمعيتمي وجود باشندم کافي به اندازه F2  به کار

 تحليل ناتني تجزیه و، تلاقي لاین تجزیه و تحليل بر خلاف. رود

ای دارند های آللي مشابهتواند برای نژادهای والدیني که فراوانيمي

 .(Lee et al. 2007) شناسایي کند  QTLنيز

یابي بر این فرض استوارند که های نقشهو روش QTLبررسي 

QTL یابي درون فاصلهبرای نقشه. یک اثر ثابت یا تصادفي است-

روش از نين در طرح ناتني ها و همچای در طرح تلاقي لاین

های رگرسيوني بر اساس یک روش. شوداستفاده ميرگرسيوني 

کنند عنوان اثر ثابت تلقي ميرا به QTLمدل خطي عمومي که 

 های پيوستگيتجزیه و تحليل گروهدر این روش . اندطراحي شده

ای بر اساس طرح آشيانه وخانواده ناتني  در سرتاسر چندین فردی

  (.Kolbehdari et al. 2005) گيردای انجام ميوادهخان درون

به تواند مي مهم اقتصادی صفاتجایگاه  چگونگي کنترل درک

 پيشرفت که های اصلاح نژادی در خصوص صفاتيبرنامهبهبود 

 .Rao et al) ر است کمک کندانتخاب سنتي دشواها از طریق آن

و اجزاء آن لاشه  توان به صفاتاز جمله این صفات مي .(2007

توان که نمياز آنجا. اشاره کرد که بر ارزش اقتصادی تاثير گذارند

 ،گيری کردطور مستقيم بر روی حيوان زنده اندازهاین صفات را به

و توزیع  های مولکولي برای شناسایيواکنش افزایش درک

-مي هااز آن دست آمدهه ها و استفاده از اطلاعات بواریانس ژن

 .Nasser et al) های اصلاح نژادی موثر باشدامهدر برنتواند 

که اطلاعات چنداني در خصوص مطالعات با توجه به این .(2012

بلدرچين وجود ندارد و از  دوبر روی کروموزوم  QTLیابي مکان

بندی جانوری متعلق به که دو گونه مرغ و بلدرچين در ردهآنجا

جفت کروموزوم  93با کاریوتيپ یکسان و  Galliformesخانواده 

(77=n2( )7  7-1جفت کروموزوم متفاوت از لحاظ سيتوژنتيکي 

 93و  Wو  Zهای جنسي به اضافه کروموزوم( هاماکروکروموزوم)

 91و حدود  هستند (Rao et al. 2007 ) (جفت ميکروکروموزوم

اند، بنابراین از اطلاعات به دست ميليون سال پيش انشقاق یافته

در مطالعه ژنومي روی  احتمالاً بتوانغ آمده در خصوص مر

  (.Kayang et al. 2006) بلدرچين استفاده کرد

مطالعات  که اقتصادی یک حيوانو مدل حيواني یک عنوان مرغ به

شناخته شده گرفته  انجام ای بر روی آنگسترده ژنومي یابينقشه

با استفاده از اسکن  جایگاه صفات کمي 633امروزه بيش از . است

در یک  (.Rao et al. 2007) ومي در مرغ شناسایي شده استژن

گذار بر اجزاء لاشه از قبيل وزن ماهيچه تحقيق مناطق ژنومي تاثير

 نژادهای و درون های مختلفي بينها در تلاقيران ها وسينه، بال

 ;chicken QTLdb) اندشدهیابي مرغ نقشه گوناگون

http://www.animal genome. org/cgi/QTLdb/CG/index) 
(Nasser et al. 2012.) مطالعات درون خانواده دیگری در تحقيق-

 و  هادرک تفرق آلل در یک طرح دو نسلي برای ناتني تجزیهای و 
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 اجرا شده بود مرغ 1و  9، 1 هایزومروی کرومو QTLشناسایي 

(Rowe et al. 2006) .نشانگر ریز ماهواره مرغ  91تکثير  همچنين

 ها گزارش شددرصد چند شکلي در آن 61در ژنوم بلدرچين با 

(Inoue-Murayama et al. 2001) .97از بين  محققان دیگر نيز 

گزارش  نشانگر را در بلدرچين 27نشانگر ریز ماهواره مرغ، تکثير 

در یک طرح  علاوه بر این (.Shibusawa et al. 2001) کردند

نشانگر ریز ماهواره را برای تعيين پلي  13 تحقيقاتي دیگر

در تحقيقي دیگر . مورفيسم در بلدرچين ژاپني آزمایش کردند

یکصد نشانگر ریزماهواره در بلدرچين ارزیابي شد و نقشه 

از نشانگرهای ریز ماهواره پيوستگي از ژنوم بلدرچين با استفاده 

 (.Kayang et al. 2004) ایجاد شد

علاوه  .قتصادی دارای اهميت فراوان هستندصفات لاشه از لحاظ ا

طور مستقيم یا غير مستقيم بر بر این صفات، اجزاء لاشه نيز به

که از آنجا .باشندميصفات اقتصادی مهم در طيور تاثير گذار 

 اجزاءرشد با کاهش لاشه رشد ایش افز گوشتي در برتری پرندگان

 وزن بدن،افزایش  برای انتخاب ، بنابراینشان در تضاد استاخليد

که  شته های داخلي را در پي ندااندام افزایش وزن متناسب بهبود

 نژادهای در ميان اختلالات فيزیولوژیکي افزایش منجر به احتمالاً

 در نتيجه (.Deeb and Lamont 2002) امروزی شده است گوشتي

شناسایي جایگاه صفات لاشه و اجزاء داخلي آن و تعادل در 

تواند اصلاح نژاد ها ميجهت بهبود افزایش وزن و عملکرد آن

هدف از این . اصولي و مناسب حيوانات را در پي داشته باشد

های اثر گذار بر روی یابي جایگاهبررسي و موقعيت تحقيق،

و اجزاء آن با استفاده از طرح صفات مهم تجاری مرتبط با لاشه 

 .استدر بلدرچين ژاپني  دوی کروموزوم ناتني پدری رو

 

  هامواد و روش

 یابي و رکوردگيری فنوتيپيجمعيت نقشه

حشي وابلق و ( ارذتخمگ)آميزش متقابل دو سویه سفيد از 

از . پرنده نسل اول ایجاد شد 99بلدرچين ژاپني تعداد ( گوشتي)

خانواده ناتني پدری تعداد  3ل اول در قالب آميزش پرندگان نس

برای رکوردگيری . نتاج در طي پنج هچ متوالي توليد شد 922

که به بلوغ جنسي رسيده و  هروز 91فنوتيپي از نتاج، پرندگان 

خصوصيات مربوط به صفات . ها مناسب بود کشتار شدندوزن آن

 .گيری شدگرم اندازه 31/3لاشه با ترازوی با دقت 

 و تعيين ژنوتيپ DNAخراج است

و تعيين ژنوتيپ در هنگام کشتار از تمام  DNAمنظور استخراج به

های خون کامل  از نمونه DNAاستخراج . گيری شدپرندگان خون

 Miller et) استفاده از روش استخراج نمکي انـجـام گـرفـت با

al. 1988).  ژنوتيپ پرندگان نه خانواده ناتني برای چهار نشانگر

 (.1 جدول)تعيين شد  2یزماهواره روی کروموزوم شماره ر

ای پليمراز نشانگرهای ریزماهواره با استفاده از واکنش زنجيره

(PCR )واکنش . تکثير یافتندPCR  ميکروليتر  21در حجم کلي

، یک PCRميکروليتر بافر  DNA ،1/2ميکروليتر  2شامل 

 آغازگريتر ولیک ميکر، dNTPميکروليتر  MgCl2 ،1/3ميکروليتر 

 21/3)برگشت  آغازگر، یک ميکروليتر (مولميکرو 21/3)رفت 

ميکروليتر آنزیم  9/3ميکروليتر آب استریل و  1/16، (ميکرو مول

به ازای هر نمونه تحت شرایط زیر انجام ( یک واحد)تک پليمراز 

-درجه سانتي 31دقيقه با دمای  1)سازی ابتدایي  واسرشته: شد

ثانيه  93)سازی  چرخه شامل مراحل واسرشته 93و سپس ( گراد

 93)، اتصال آغازگر به رشته الگو (گراددرجه سانتي 31با دمای 

ثانيه با  91)ثانيه با دمای بهينه هر آغازگر، بسط توسط پليمراز 

 مشخصات کلي نشانگرهای ریزماهواره مورد مطالعه در این تحقيق  -1جدول
موقعيت * نشانگر

(cM) 

دامنه اندازه ** توالي آغازگر

 (bp)آللي 

 دما***

(C°) ('3-'5) رفت ('3-'5) برگشت 

GUJ0073 3 CAACTGCAAAGACAACATCC GCTGCTATTCTGTTGATGTG 163-199 12 

GUJ0073 19 CACCAACCACCTTCATCTTC TTCAGGGTAGCAGTCATCTC  211-231 19 

GUJ0084 99 TCCCGTCTCCCGATGTGTTT ACTCCTCCTCTTTCTCCCTC 161-113 11 

GUJ0093 63 AGCCATAGAGGGCTATTAAG CTCTTGTATTGTAACTGGGC 291-219 63 
 .دمای بهينه اتصال آغازگر به رشته الگو *** ؛(جفت باز) Base pair **؛بلدرچين ژاپني بر اساس نقشه پيوستگي 2موقعيت نشانگرها روی کروموزوم  *
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 1)و در نهایت مرحله بسط نهایي ( گراددرجه سانتي 72دمای 

فکيک باندهای مربوطه برای ت(. گراددرجه سانتي 72دقيقه با دمای 

روی ژل پلي  PCRها، محصولات واکنش و مشخص شدن آلل

برای نمایان کردن باندها . اکریل آميد هشت درصد بارگذاری شد

 .شدآميزی نيترات نقره استفاده از روش رنگ

QTL تجزیههای فنوتيپي و آماری داده تجزیه
 

. استفاده شد (1)های فنوتيپي از مدل آماری داده تجزیهمنظور به

 .شد تجزیه ASRmelها به وسيله نرم افزار داده

                        (1مدل 

امين جنسيت  kامين هچ،  lمشاهده مربوط به  Ylkmفوق،  در مدل

دارای  امl اثر ثابت هچ  Hlميانگين جمعيت،  µامين پرنده،  mو 

اثر  elkm، و (نر و ماده)سطح  دودارای  امk اثر جنس  Skسطح،  1

 .باشدمانده ميتصادفي عوامل باقي

در . برآورد شد (2)با استفاده از مدل  ودر دو مرحله  QTLاثر 

شد و در مرحله  تجزیهمرحله اول هر خانواده به صورت انفرادی 

 .قرار گرفتند تجزیهدوم همه خانواده ها با هم مورد 

             (2مدل

امين  m (m ه افرادفنوتيپ مشاهده شد yijklmدر مدل فوق 

 QTLاثر جایگزیني آللي  i ،αميانگين خانواده نر  i) ،iµفرزندان نر 

 iاولين آلل را از نر  mکه حيوان احتمال این xijو  iدرون خانواده 

 که با توجه به ،(انتقال به صورت تصادفي)به ارث برده باشد 

 مشاهده شده نشانگرهای و ژنوتيپ QTL -رهای نشانگموقعيت

 (نر و ماده)ثابت جنس  ترتيب اثردر مدل بالا به  Hlو  Sk.باشدمي

 .اثر تصادفي باقيمانده است eijklm باشد ومي (پنج سطح)و هچ 

ای مبتني بر یابي درون فاصلهاز روش نقشه QTL تجزیهبرای 

های بر اساس مدل .(Haley et al. 1994) رگرسيون استفاده شد

مورگان در طول صل یک سانتيدر فوا QTLآماری فوق، یک 

بود  Fای که دارای حداکثر آماره نقطه. شدبرازش  2کروموزوم 

تعيين . در نظر گرفته شد QTLترین موقعيت عنوان محتملبه

با  یک درصدو  پنجدار کروموزومي در سطوح های معنيآستانه

محاسبه ( Churchill and Doerge 1994) استفاده از روش تبدیل

تعداد ده هزار سری داده برای  تجزیهیر بدست آمده از مقاد. شد

ایجاد یک توزیع تجربي از آماره آزمون تحت فرض صفر مبني بر 

افزار ها با استفاده از نرمتجزیه. بندی شدند، رتبهQTLعدم وجود 

 .انجام شد  GridQTLآنلاین

 

  نتایج و بحث

فت مورد ص 11های فنوتيپي پرندگان برای آمار توصيفي داده

ها، انحراف بحث در این مطالعه شامل تعداد رکوردها، ميانگين

 2 جدولمانده، محدوده و درصد ضریب تغييرات در معيار باقي

، نسبت F ههای احتمالي، مقادیر آمارموقعيت. استآمده

ترین نشانگر به ، نزدیکQTLدرستنمایي، درصد واریانس 

سي شده با استفاده از برر QTLآللي  آثارموقعيت مورد نظر و 

های انفرادی و توام خانواده برای صفات لاشه و اندام تجزیه

  (.1شکل ) (9 و 9جدول ) داخلي آورده شده است

 

 
اعداد  .الگوی باندهای نشانگر ریزماهواره روی ژل پلي اکریل آميد – 1شکل 

ن نشا 29و  19 - 12های هموزیگوت و اعداد نشان دهنده ژنوتيپ 99 - 11

 های هتروزیگوتدهنده ژنوتيپ

 

داری را روی معني QTLها خانواده اطلاعات انفرادی در تجزیه

برای صفات وزن بورس، درصد بورس و وزن  دوکروموزوم 

 ، درصد بال (>31/3p)، وزن بال (1خانواده )، (>31/3p)گردن 

(31/3p<)، ( 2خانواده) وزن غده یوروپيجيال، درصد غده ،

، وزن سر، درصد سر، درصد (9خانواده ) ، (>31/3p)یوروپيجيال 

، وزن بورس، درصد بورس و (9خانواده )، (>31/3p)پيش معده 

 ، وزن چربي لاشه(1خانواده )، (>31/3p)درصد پيش معده 

(31/3p<)،معدهپيش  درصد چربي لاشه، درصد ، وزن پيش معده 
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 نتاجهای فنوتيپي خلاصه آمار توصيفي داده - 2جدول 

درصد ضریب 

 تغييرات

انحراف معيار باقي 

 مانده
 صفت تعداد* ميانگين** حداقل حداکثر

 (گرم) وزن بورس 913 13/3 39/3 99/3 39/3 73/92

 (گرم) وزن گردن 922 23/9 12/2 31/6 96/3 13/11

 (گرم) وزن بال 922 73/3 63/9 12/19 33/1 11/11

 (مگر) وزن سر 922 33/1 36/9 19/7 23/3 33/1

 (گرم) وزن پانکراس 922 13/3 31/3 39/3 13/3 99/21

 (گرم) وزن پيش معده 921 63/3 31/3 32/3 13/3 19/11

 (گرم) روپيجيالیو وزن غده 933 93/3 39/3 61/3 37/3 37/21

 (گرم) وزن چربي لاشه 922 73/3 31/3 19/1 73/3 33/133

 درصد پيش معده 913 16/3 63/3 12/1 36/3 19/179

 درصد بال 921 99/3 69/1 36/19 39/1 37/11

 درصد سر 921 22/1 69/9 67/7 39/3 37/17

 روپيجيالیودرصد غده  933 26/3 93/3 63/3 79/3 29/271

 درصد چربي لاشه 921 69/3 63/3 13/9 69/3 39/133

 درصد بورس 933 11/3 93/3 97/3 97/3 37/912

 د پانکراسدرص 921 99/3 13/3 77/3 37/3 13/221
 .ميانگين تصحيح شده برای اثرات ثابت جنس و هچ **؛تعداد مشاهدات برای هر صفت*

 

(31/3p<) ،( 7خانواده) وزن پانکراس، درصد سر و درصد ،

صفات وزن و درصد . نشان داد( 3خانواده )، (>31/3p)پانکراس 

غده یوروپيجيال، وزن و درصد بورس و همچنين وزن و درصد 

تا  39/3آللي مثبت و در محدوده جایگزیني دارای اثر پيش معده 

بقيه صفات اثر  ،ماندهدر واحد انحراف استاندارد باقي 93/3

در واحد  -31/3تا  -12/2آللي منفي در محدوده جایگزیني 

 .قرار داشتند ،ماندهانحراف استاندارد باقي

QTLانفرادی  تجزیهبررسي شده برای بيشتر صفات در  های

و نزدیک  3و  1، 9های در خانواده دوها روی کروموزوم هخانواد

 12و 19، 19، 16، 63های موقعيت و در GUJ0093نشانگر 

درصد واریانس (. 2 و شکل 9جدول ) ندداشت ان قرارمورگسانتي

QTL انفرادی در  تجزیهبرآورد شده در پژوهش حاضر در های

اریانس فنوتيپي منظور از و. ندقرار داشت 77/99تا  67/6محدوده 

، بخشي از واریانس فنوتيپي صفت مورد نظر است QTLناشي از 

در هر موقعيت روی کروموزوم، . شودایجاد مي QTLوسيله که به

کند که آیا های مختلف تعيين ميبا استفاده از مدل QTLیابي نقشه

توان به دار موجود در آن صفت کمي را ميميزان واریانس معني

یابي نتایج نقشه .د در آن نقطه ربط داد یا خيرموجو QTLیک 

ها برای صفات نشان داده توام خانواده تجزیهای از فاصلهدرون 

 صفات وزن پيش معده(. 9 و شکل 9جدول )شده است 

(31/3p< )و درصد پيش معده (31/3p< )جایگزیني  با اثر منفي

-سانتي 93موقعيت  و هر دو در GUJ0084نزدیک نشانگر آللي 

با اثر مثبت جایگزیني آللي ( >31/3p)پانکراسمورگان و درصد 

مورگان قرار سانتي 63در موقعيت و  GUJ0093نزدیک نشانگر 

توام در  تجزیهبرآورد شده در  QTLدرصد واریانس . داشتند

در این مطالعه (. 9جدول )قرار داشت  13/6تا  91/2محدوده 

QTL انفرادی  زیهتجهای بررسي شده برای بيشتر صفات در

و نزدیک  3و  1، 9های در خانواده دوروی کروموزوم  ،هاخانواده

 13و  19، 19، 16، 63های و در موقعيت GUJ0093نشانگر 

ترین صفات دارای بيش 7خانواده . مورگان قرار داشتندسانتي

ترین نزدیک (.2 و شکل 9جدول )ها بود دار در بين خانوادهمعني

برای هر  وزن پيش معده و درصد پيش معدهنشانگر برای صفات 

-همچنين بيش .بود GUJ0084توام و انفرادی نشانگر  تجزیهدو 

های انفرادی در نزدیکي تجزیهدار در ترین صفات معني

 قرار داشتند و علاوه بر این GUJ0084 و   GUJ0093نشانگرهای
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صد سر صفات وزن بورس، درصد بورس، درصد پيش معده و در

تعداد  که دلایل آن دار شدندواده معنيهر کدام در دو یا سه خان

ها های نر، تعداد بيشتر فرزندان در این خانوادهبيشتر هتروزیگوت

ترین تعداد صفات متعلق به نشانگر کم. باشدها ميو تعداد آلل

GUJ0073 داشتترین تعداد هتروزیگوت نر را بود که کم .

ترین تعداد نر ترین تعداد آلل و بيشبيش GUJ0093نشانگر 

که در این مطالعه از یک با توجه به این. هتروزیگوت را داشت

بنابراین اندازه  .استفاده شد QTLیابي طرح ناتني پدری برای نقشه

 هاخانواده توام تجزیهنتایج  – 9جدول 

 صفت (cM) موقعيت* QTLاثر  Fآماره  نسبت درستنمایي QTLدرصد واریانس  نشانگر مجاور

GUJ0084 

 وزن پیش معده 00 -33/7(70/7) 82/5* 70/52 07/3

GUJ0084 

 درصد پیش معده 00 -30/7(70/7) 05/3** 33/30 37/6

GUJ0093 
 درصد پانکراس 67 38/7(78/7) 52/5* 06/30 32/5

بيانگر موقعيت نشانگرها روی ( CM)داری در سطوح پنج و یک درصد؛ موقعيت ترتيب تفاوت معنيبه* *و  *

  بلدرچين ژاپني بر اساس نقشه پيوستگي 2کروموزوم 

 

  خانواده ها انفرادی تجزیهنتایج  – 9جدول 

 نشانگر مجاور
درصد 

  QTLواریانس

نسبت 

 درستنمایي
 صفت خانواده (cM)موقعيت * QTLاثر  Fآماره 

GUJ0069 67/6 31/7 *93/7 (31/3)39/3 21 1 وزن بورس 

GUJ0073 13/7 72/6 *22/7 (11/3)93/3- 3 1 وزن گردن 

GUJ0069 99/19 29/7 *73/7 (31/3)39/3 23 1 درصد بورس 

GUJ0073 19/16 69/7 **66/3 (99/3)96/1- 2 2 وزن بال 

GUJ0069 93/12 31/6 *16/7 (13/3)97/1- 7 2 درصد بال 

GUJ0093 13/12 17/6 *33/7 (32/3)36/3 19 9 وزن غده یوروپيجيال 

GUJ0084-93 33/12 37/7 *63/7 (32/3)36/3 12 9 درصد غده یوروپيجيال 

GUJ0069 26/13 79/6 *33/7 (37/3)22/3- 17 9 وزن سر 

GUJ0069 32/13 93/7 *96/7 (16/3)96/3- 13 9 درصد سر 

GUJ0073 67/16 76/1 *61/6 (31/3)19/3- 9 9 درصد پيش معده 

GUJ0093 99/21 99/7 *71/7 (32/3)31/3- 63 1 وزن بورس 

GUJ0084 33/19 22/1 *79/1 (31/3)19/3- 99 1 درصد پيش معده 

GUJ0093 69/17 61/6 *63/7 (32/3)31/3- 63 1 درصد بورس 

GUJ0084 69/22 33/6 *91/7 (77/3)13/2- 91 7 وزن چربي لاشه 

GUJ0084 33/93 19/3 **31/12 (33/3)93/3 99 7 وزن پيش معده 

GUJ0084 77/99 67/13 **66/19 (37/3)27/3 91 7 درصد پيش معده 

GUJ0084 13/26 93/7 **22/13 (73/3)12/2 -  درصد چربي لاشه 7 99

GUJ0093 12/3 31/6 *97/6 (39/3)33/3 -  وزن پانکراس 3 19

GUJ0093 71/13 63/6 *19/7 (39/3)37/3 -  درصد پانکراس 3 16

GUJ0093 79/3 39/1 *93/6 (11/3)93/3 -  درصد سر 3 19

بلدرچين ژاپني بر اساس نقشه  2کروموزوم بيانگر موقعيت نشانگرها روی ( CM) داری در سطوح پنج و یک درصد؛ موقعيتترتيب تفاوت معنيبه* *و  *

 . پيوستگي
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برآورد شده در این طرح عبارت است از اثر جایگزیني  QTLاثر 

 qو  Qای هیک آلل یعني تفاوت بين نتاج دریافت کننده آلل

طور متوسط در ها بهپدری و فرض بر این است که اثر سایر ژن

 . بين دو گروه یکسان است

 
خانواده )ها تجزیه انفرادی یکي از خانواده حاصل از Fپروفيل آماره  -2شکل 

-درصد را نشان مي 1و  1در سطح  یدارهای معنيافقي آستانه هایخط. (7

 .دهد

 
افقي  هایخط. هاتجزیه توام خانوادهحاصل از  Fپروفيل آماره  -9شکل 

 .دهددرصد را نشان مي 1و  1در سطح  یدارهای معنيآستانه
 

 

تواند اثر غلبه جا اثر جایگزیني آللي ميباید توجه داشت که در این

بصورت متوسط از  QTLرا نيز شامل شود چون اثر افزایشي 

 .شودرآورد ميب( QQو  qq) QTLتفاوت دو ژنوتيپ هموزیگوت 

در  و قتصادی دارای اهميت فراوان هستندصفات لاشه از لحاظ ا

علاوه بر این . استیافت شده  QTLاین تحقيق برای این صفات 

وزن پانکراس، وزن پيش معده، درصد )صفات، برای اجزاء لاشه 

-توام و انفرادی خانواده تجزیهنيز در هر دو مدل ...( پيش معده و

-توانند بهیافت شد که هر یک از این اجزاء مي دارمعني QTLها 

-طور مستقيم یا غير مستقيم بر صفات اقتصادی مهم در طيور تاثير

-صفات اجزاء لاشه مجموعه زیادی از صفات تاثير. گذار باشند

گذار هستند که؛ اشتها، مصرف خوراک، تخصيص مواد مغذی، 

يت توليد مثلي ترکيب بدني، نرخ متابوليکي، فعاليت فيزیکي و فعال

 بهبود شدید برای نتيجه انتخاب. دهندرا تحت تاثير قرار مي... و 

های اندام وزن کاهش نسبي وزن بدن، ژنتيکي تغيير سریع رشد و

 مورد نياز های فيزیولوژیکيمکانيسم که تمام را در پي دارد داخلي

 انحراف از این. کنندبدن را کنترل مي برای حمایت از افزایش وزن

 افزایش قابل توجهي در منجر به ممکن است، بيولوژیکي تعادل

، کاهش سندرم مرگ ناگهاني، آسيت مانند، اختلالات فيزیولوژیکي

در تمام  پا و همچنين کاهش مشکلات گرما، مرتبط با رشد

 رشد وافزایش  گوشتي در برتری پرندگان .های ایمني شودفعاليت

شان در تضاد اخليد اءاجزرشد ای شدن لاشه با کاهش ماهيچه

 ترینکم های گوشتيجوجه بدن، درصدی از حجم عنوانبه .است

 برای دهد انتخابنشان مي، که های داخلي را دارنداندام وزن

های داخلي را اندام افزایش وزن متناسب بهبود وزن بدن،افزایش 

 اختلالات فيزیولوژیکي افزایش منجر به احتمالاکه  شته در پي ندا

 Deeb and Lamont) امروزی شده است گوشتي نژادهای مياندر 

بنابراین شناسایي جایگاه صفات لاشه و اجزاء داخلي آن  (.2002

تواند ها ميو تعادل در جهت بهبود افزایش وزن و عملکرد آن

در . اصلاح نژاد اصولي و مناسب حيوانات را در پي داشته باشد

 حياتي در ایغده یک اندام سعنوان مثال پانکرابين این اجزاء به

شامل  برون ریز پانکراس قسمت ترشح .است دستگاه گوارش

. ها استالکتروليت بسياری از ضروری و هاآنزیم بسياری از

 جزایر است که قند خون غلظت کنترل مسئولآن  بخش درون ریز

در نبود ترشحات  (.Mobini 2011) ناميده مي شود لانگرهانس

همچنين  .شودهضم و جذب دچار مشکل ميآنزیمي پانکراس، 

عملکرد غده یوروپيجيال ارتباط نزدیکي با خواص هيدروفوبيکي 

تواند نقش مهمي در حفاظت پرندگان در برابر محيط دارد که مي

الخصوص در حفاظت از پر و بال پرندگان در برابر آب و علي

ن نقش دیگر آن درخشندگي بال و پر برای جلب کرد. داشته باشد

گيری است و گزارش شده است که حتي در جفت جهت جفت

 Salibian  and) توليد فرمون در جنس ماده نيز نقش دارد

Montalti 2009.) 
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که بلدرچين ژاپني از لحاظ فيلوژني به گونه مرغ بسيار از آنجا

یادی بين ژنوم دو گونه وجود نزدیک است و همولوژی بسيار ز

های شناسایي شده روی QTLقعيت با مقایسه مو بنابراین دارد

های گزارش شده QTLکروموزوم دو بلدرچين ژاپني با موقعيت 

توان این بخش از ژنوم را از لحاظ برای صفات مشابه در مرغ، مي

  (.Kayang et al. 2006)کرد ساختاری بررسي 

داری های معنيQTLگذار، های گوشتي و تخمدر تلاقي جوجه

برای صفات درصد لاشه در . شه یافت شدبرای درصد و اجزاء لا

دار معني QTL، دومورگان بر روی کروموزوم سانتي 167موقعيت 

از  F2جمعيت  در یک. با اثر جایگزیني آللي مثبت یافت شد

در یک طرح گذار برای درصد سر تلاقي لاین گوشتي و تخم

ت مورگان با اثر جایگزیني آللي مثبسانتي 129در موقعيت و  ناتني

-سانتي 932 -272و   226 -172 هایدر موقعيتو همچنين 

یافت  دارمعني QTL دوکروموزوم  روی F2طرح در یک  مورگان

های که بر روی لاین دیگر در مطالعه (.Baron et al. 2011) شد

وزن  ،پليموت راک سفيد در یک طرح تلاقي لاین اجرا شده بود

-ترتيب در موقعيتبه 26و  17بورس فابرسيوس روی کروموزوم 

 Park et) دار بودمعني QTLمورگان دارای سانتي 17و  92های 

al. 2006.) که بر روی جمعيت  تحقيق دیگر درF2 دو  از تلاقي

وزن بال برای جانبه بين کورنيش گوشتي و سيلکي انجام شده بود 

و درصد بال در  63/7و  79/7 هایدر موقعيت دوروی کروموزوم 

 QTLمورگان سانتي 36/7و  37/7، 79/7، 79/7 هایموقعيت

  (.Lu et al. 2012) ه بودشد گزارش

و درصد بال در  دودر این پژوهش برای وزن بال در موقعيت 

-شناسایي شد که با یافته QTLمورگان سانتي 99و  7های موقعيت

این . در مرغ منطبق و یا نزدیک آن است .Lu et al (2012) های

 برای صفت وزن بورس QTLشناسایي اولين گزارش از 

جایگاه صفات کمي . است دوفابریسيوس بر روی کروموزوم 

 19تا  13محدوده )شناسایي شده برای وزن سر و درصد آن 

در این تحقيق با نتایج محققان دیگر بر روی مرغ ( مورگانسانتي

صفات وزن و درصد غده یوروپيجيال، پانکراس و . متفاوت بود

زن گردن برای اولين بار در این تحقيق و بر روی پيش معده و و

 . شناسایي شده بودند 2کروموزوم 
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