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در اندازه بدن، شود که   می را شامل ها  جمعيت و نژادها از وسيعی طيف مرغ اهلی ژنتيکی منابع

در مطالعه حاضر جهت بررسی . رنگ پوست، وزن زنده، توليد تخم و گوشت بسيار متنوع هستند

مرغ از جد  44يابی کل ژنوم، تعداد  ی توالیها  روابط فيلوژنتيکی، تنوع ژنتيکی و همخونی از داده

ميليون  29ميانگين . های بومی و لاين تجاری استفاده شد ، اکوتيپ(مرغ جنگلی قرمز)مشترک 

های تک  افزارهای بيوانفورماتيکی پردازش و چند شکلی خوانش کوتاه با استفاده از نرم

،  Admixtureهای افزار مک نرمها با ک ساختار ژنتيکی جمعيت. نوکلئوتيدی فراخوانی شدند

SNPhylo   و پکيجSNPRelate افزار  نرم. بررسی شدPlink  جهت انجام کنترل کيفيت و

نظر  های مورد جهت برآورد تنوع ژنتيکی در جمعيت VCFtoolsافزار  محاسبه همخونی و نرم

کی با جد مشترک نتايج بررسی ساختار ژنتيکی نشان داد که کمترين فاصله ژنتي. کار برده شد به 

ترتيب  مشترک با مرغ جنگلی قرمز به SNPمربوط به اکوتيپ لاری بود و بيشترين و کمترين سهم 

آرين و )های تجاری  همخونی در لاين. گذار لگهورن بود مربوط به لاين گوشتی آرين و لاين تخم

ترتيب  به)بومی  های تنوع ژنتيکی در اکوتيپ. های بومی بود تقريبا دو برابر اکوتيپ( لگهورن

نشانگرها  از استفاده اهميت ما نتايج. های تجاری مشاهده شد بيشتر از لاين( لاری، خزک و مرندی

 تنوع دادن دست از و جلوگيری مضر بالقوه هموزيگوسيتی مورد در در کل ژنوم را جهت آگاهی

 از تواند می تنها ومیهای ب تنوع ژنتيکی در اکوتيپ. دهد می های بومی را نشان اکوتيپ ژنتيکی در

 .شود حفظ شده  دهی سازمان اصلاحی های برنامه طريق
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 جمعیت دهد که  نشان می مولکولی و شناسی  باستان شواهد برخی

با چندین منشا  مشترک جد از یک (Gallus gallus)اهلی  مرغ

 .Kanginakudru et al. 2008; Liu et al) است یافته تکامل مادری

2006; Mwacharo et al. 2011; Nguyen‐Phuc and Berres 

2018; Sawai et al. 2010; Storey et al. 2012 .)که اکثر   طوری  به

 قرمز در جنگلی مرغ اهلی از مرغ که اند  مطالعات نشان داده

 .Osman et al) است گرفته نشأت آسیا شرقی جنوب و جنوب

2016; Peters et al. 2015; Sawai et al. 2010; Tixier-

Boichard et al. 2011.)  ی پروتئین با در تامین منبع اصل اهلیمرغ

برای انسان و همچنین ( مرغ  تولید گوشت و تخم)کیفیت بالا 

عنوان حیوان مدل در مطالعات ژنومی حائز اهمیت  به

مرغ اولین پرنده و اولین  . (Burt 2007; Stern 2005)باشد  می

 .Hillier et al) یابی شد  حیوان پرورشی بود که ژنوم آن توالی

جفت  00دارای  (galGal6)نسخه فعلی ژنوم مرغ (. 2004

برای درک بهتر  از آنجا که .باشد  یابی شده می  کروموزوم توالی

 های  نمونهکل ژنوم با یابی   توالیبه  عملکردها و ساختار ژنوم نیاز

عنوان  یابی موازی ایجاد شد که به  فناوری توالی، باشد  زیادی می

 .Koboldt et al) شود  شناخته می (NGS) "یابی نسل جدید  توالی"

2013.) NGS یابی با توان بالا اشاره دارد که   های توالی  به فناوری

را  DNAها یا میلیاردها مولکول   توانند همزمان میلیون  می

ها   معمولی، هزاران یا میلیون NGSدر یک اجرای . کنندیابی   توالی

استفاده از  .شود  زمان تولید می  طور هم  توالی همپوشان کوتاه به

های   اطلاعات کل ژنوم جهت شناخت و حفظ پایه ژنتیکی مرغ

، تحت بومی ینژادها رایزبومی از اهمیت زیادی برخوردار است، 

ارزش  ،ستیز طیبا مح سازگارو  داریپا یکشاورز ستمیس کی

 یمردم کشورها یبرا ژهیبه و ی راطیمحو  اجتماعی ی،اقتصاد

نقش  بومی وریط(. Leroy et al. 2018) کنند  یدرآمد فراهم م  کم

، ییمناطق روستاهای   خانواده هیدر اقتصاد و تغذ یمهم اریبس

 کنند  یم یباز افتهیدر حال توسعه و توسعه ن یدر کشورها ژهیو به

(Wong et al. 2017.) یتقاضا نیتأم یمرغ برا اردهایلیهر ساله م 

که در ایران   طوری  ، بهابدی  یپرورش م یوانیح نیپروتئهمیشگی 

کیلوگرم  5/25حدود  2121ی مصرف گوشت مرغ در سال   سرانه

 (.OECD 2022) بوده است

 نیو همچن بومیمرغ در  موجود ی مختلفها  پیفنوت ادیتعداد ز

 دارای ها دهد که آن  ینشان م های مختلف  طیها با مح نآ یسازگار

ها ممکن است  آن ،نیبنابرا .باشند  می توجهی   قابل یکیتنوع ژنت

تواند   یکه م ی باشندصفات مهمبرای  دیاز اطلاعات مف یا  نهیگنج

اکثر  (.Leroy et al. 2016) کننده باشد  دواریام ندهیدر آ دیتول یبرا

ر از دسته مرغان آسیایی و نژادهای شرقی نژادهای بومی کشو

مشخص  های نژادی مرغان بومی ایران دقیقاً تعداد گروه. باشند می

توده )ها را به مرغان عمومی ایران  توان آن طور کلی می به. نیست

، مرغ ...(مرغان اصفهان، فارس، یزد، خراسان رضوی، مازندران و

 بندی کرد تهمرندی، گردن لخت، دشتیاری، لاری و خزک دس

(Tavakolian 2000.)  اکوتیپ مرندی از نظر رنگ پرو و بال

باشد که رنگ پر و بال سیاه با انعکاس سبز رنگ   عموما سیاه می

عدد در سال  81گذاری سالیانه این اکوتیپ  میزان تخم. باشد می

کیلوگرم و  8/1ها در پایان دوره تولید حدود  وزن مرغ. باشد می

لاری از نژادهای  اکوتیپ. باشد کیلوگرم می 6/2ها  وزن خروس

باشد که از نظر رفتار و مورفولوژی   سنگین وزن و جنگجو می

های   وزن مرغ. باشد  های بومی ایران متمایز می  به سایر مرغ تنسب

 5تا  0ها   کیلوگرم و وزن خروس 0تا  0بالغ یکساله حدود 

در این  غ سالیانهمر  تولید تخم. باشد  بیشتر می حتی کیلوگرم و

های خزک دارای تیپ   مرغ. باشد  عدد می 81تا  61بین  اکوتیپ،

ها   مرغ تولیدی آن  که میانگین تخم  طوری  به ،باشند  گذار می  تخم

دارای جثه کوچک با پاهای  حیواناین . باشد  عدد در سال می 121

طور  وزن بدن در مرغ و خروس نژاد خزک به. باشد  کوتاه می

. (Tavakolian 2000) باشد  گرم میکیلو 2تا  5/1ترتیب  نگین بهمیا

تحت برنامه  مرغ بومی ایران تاکنون های  تیجمع با توجه به اینکه

تنوع قابل توجهی در ژنوم ، اند  بوده ی محدودیمصنوعانتخاب 

عنوان  د بهنتوان  یارزشمند م یمنابع ژن نیا .شود  ها مشاهده می  آن

انتخاب  اصلاحی یها  های ملی در برنامه  سرمایهذخایر ژنتیکی و 

گذار با تولید   و تخم یگوشت یها  مرغ ایجاد یبرا یو تلاق یژنوم

بنابراین مطالعه خصوصیات . دناستفاده شو ییدر مناطق روستابالا 

ها میتواند اطلاعات ما را در مورد این منابع  ژنتیکی این اکوتیپ

هدف از این . ه مفید باشدگذاری در آیند ارزشمند جهت هدف

سه  همخونی و تنوع ژنتیکی ،بررسی ساختار ژنتیکی ،مطالعه

  مقدمه
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اکوتیپ مرغ بومی نسبت به جد مشترک  و دو لاین تجاری 

 .  باشد گذار و گوشتی می تخم

 

، (9)، مرندی (11)، خزک (11)های لاری  یابی کل ژنوم مرغ  توالی

 2رشته فوروارد) 1به صورت دو طرفه( 11)و لگهورن ( 11)آرین 

توسط  ینسل بعد یابی یتوال کیبا استفاده از تکن (0و ریورس

0شرکت ایلومینا
Hiseq 2500 در مرغ پروژه ژنوم ارچوب هدر چ

های کل ژنوم  داده. (Wang et al. 2020) انجام شد یجهانسطح 

 .دانلود شد NCBIاز طریق پایگاه ( 5)مرتبط با مرغ جنگلی قرمز 

 fastqc افزار  فایل توسط نرم 118مرتبط با های کوتاه   کیفیت توالی

افزار   نرم  از(. Andrews 2010) مورد بررسی قرار گرفت

Trimmomatic های     برای برش دادهfastq  ایلومینا با کیفیت پایین

به منظور همردیفی . استفاده شدو همچنین حذف آداپتورها 

 ژنوم مرجع مرغآخرین نسخه ابتدا ، مرغ های کوتاه با ژنوم  توالی

(galGal6 ) از پایگاه دادهEnsemble منظور  به. دانلود شد

 Burrows-Wheeler) افزار  از نرم ژنوم مرجع 5بندی  فهرست

Aligner) BWA (Li and Durbin 2009)  الگوریتم وbwasw 

 mem الگوریتم ردیفی با استفاده از در مرحله بعد هم. استفاده شد

حجم  samبا فرمت  خروجی این مرحله های  فایل. انجام شد

گیگابایت به ازای هر  26حدود در این مطالعه )بالایی  نسبتاً

 .Li et al) افزار  ها از نرم  منظور کاهش حجم فایل ، بهداشتند( نمونه

2009) Samtools  به فرمت باینری با پسوند  تبدیلجهتbam 

های  توالی (.به ازای هر نمونه گیگابایت 6حدود )استفاده شد 

ای پلیمراز با استفاده  کوتاه مضاعف ایجاده شده در واکنش زنجیره

یابی که در   های نقشه  الگوریتم .حذف شدند Picard ابزاراز 

شوند،   ها با ژنوم مرجع استفاده می  داده ردیفی همی اول   مرحله

 اطرافدر  ههای کوتا  یابی برای توالی  های نقشه  دارای خطا

باشند به همین منظور جهت همردیفی مجدد اطراف   می  ها  ایندل

                                                           
1
 Paired-End 

2 Forward 
3 Reverse 
4
 Illumina 

5
 Indexing 

6 InDels (Insertion-Deletion) 

 GATKاز ابزارهای موجود در برنامه های کوتاه  حذف و اضافه

(RealignerTargetCreator  وindelRealigner )استفاده شد. 

کالیبراسیون  ،ها  های کیفیت باز  افزایش دقت برآورد نمره جهت

 از ابزارهای موجود در برنامهبا استفاده  مجدد نمره کیفیت باز

GATK (BaseRecalibrator  وPrintReads )در نهایت  .انجام شد

با استفاده از ابزار  (SNP) های تک نوکلئوتیدی  چند شکلی

UnifiedGenotyper  در برنامهGATK های کل ژنوم   از داده

وند فایل با پس 50فایل ورودی به برنامه شامل . استخراج شدند

bam بعد از آنالیز، یک فایل با پسوند  .بودVCF دست آمد هب. 

ها برای آنالیزهای بعدی، فایل خروجی   برای افزایش کیفیت داده

SNP،افزار  نرماز با استفاده  هاPlink،  درصد  11افراد با بیش از

های با فراوانی آللی کمیاب SNP، (mind 0.1) ژنوتیپ گمشده

   ژنوتیپ درصد 11ها با SNP، (maf 0.05)درصد  5کمتر از 

 11-7) 11-7کمتر از  P-valueی  آستانه باهای SNPو  گمشده

hwe-- )افزار  با استفاده از نرم .حذف شدند شناسایی و

Samtools ها  و عمق خوانش همردیفی با ژنوم مرجع درصد

 .محاسبه شد

 نمایی با استفاده از درخت فیلوژنی مبتنی بر روش حداکثر درست

جهت بررسی  (.Lee et al. 2014) رسم شد SNPhyloافزار   نرم

های  تحلیل مؤلفهتجزیه و جمعیت،  6ساختار ژنتیکی بین افراد 

انجام شد  Rافزار   در نرم SNPRelate بستهاز  با استفادهاصلی 

(Zheng et al. 2012.) 

 یالگوبررسی ساختار جمعیت و  جهت ADMIXTUREبرنامه از 

 (.Alexander et al. 2009) استفاده شد نژادها نیدر ب یکیتنوع ژنت

 نیمورد استفاده در ا یها تیبه تعداد جمع K یمنبع اجداد

های فرضی  تیتعداد جمع که در اینجامجموعه داده اشاره دارد 

  تکرار بوت استراپ 1111همراه با  k=7تا   k=2جهت آنالیز از

 .در نظر گرفته شد

 کروموزومی نواحی ممتد( ROH) گوسیتیهموزی های متوالی دنباله

 ظاهر هموزیگوت حالت در دیپلوئید ژنوم یک در که هستند

 متوالی متعددی های جایگاه در را یکسانی های آلل و شوند می

ی   در همه ROH 8جزایر (.Ceballos et al. 2018) دهند می نشان

                                                           
7 Bootstrap  
8 Islands 

  ها‌مواد و روش
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 شوند  مشاهده میهای مرغ   نواحی ماکرو و میکرو کروموزوم

(Orazietti 2015).  این جزایر در بین افراد مختلف، در فراوانی و

توزیع طول  ،ژوهشدر این پ. های متفاوتی وجود دارند  طول

ROH با استفاده از تابع ها  درون جمعیت ”--homozyg”  در

 0/1-1های طولی مختلف   در دسته( 1جدول ) Plinkافزار   نرم

بررسی  مگا جفت باز( بلند)> 5/1و ( متوسط) 1-5/1( کوتاه)

با استفاده از  ضرایب همخونی بر اساس نشانگرها .شد

روش تعریف شده توسط  و همچنینPlink (HOM )افزار نرم

(2008)McQuillan et al.  محاسبه شد (FROH( )1:)  

 =   (1                                                 )  

ها در ژنوم یک فرد و ROHمجموع طول  در این رابطه، 

پوشیده شده  SNPبا طول کل ژنوم اتوزومی یک فرد که  

 .است

اکوتیپ و مقدار هتروزیگوسیتی /درون هر نژاد( Pi)تنوع ژنتیکی 

 Danecek) محاسبه شد Plink و VCFtoolsبا استفاده از نرم افزار 

et al. 2011) .  یدیتک نوکلوت یها  یچندشکلشناسایی جهت 

استفاده  VCFtoolsافزار   از نرم   پیاکوت/نژاد نیخاص و مشترک ب

در  VennDiagramبا استفاده از بسته ی بعد  د و در مرحلهش

مرغ جنگلی قرمز با  نیب یهاSNPاشتراک  زانی، مRافزار   نرم

 .شد یرسازیتصو ها ها یا لاین هریک از اکوتیپ
 

 SNPها و فراخوانی  کنترل کیفیت داده

نترل مرحله ک ،یابی کل ژنوم  های توالی  ی آنالیز داده  اولین مرحله

افزار  طور مجزا با استفاده از نرم‌فایل به 118تعداد . باشد  کیفیت می

FastQC ها  جز در موارد محدودی، اکثر فایل بررسی شد و به

های کوتاه با ژنوم  ردیفی توالی نتایج هم. دارای کیفیت عالی بودند

 90یابی صحیح با ژنوم مرجع بین  مرجع نشان داد که درصد نقشه

. باشد یابی می دهنده عملکرد بالای نقشه بود که نشان درصد 98تا 

های  و در اکوتیپ X19عمق خوانش در مرغ جنگلی قرمز حدود 

بیشترین تعداد خوانش  .بود X5/7های تجاری حدود  بومی و لاین

 (. 2جدول )مرتبط با مرغ جنگلی قرمز بود 

 

 ROH شناسایی نواحیبرای  استفاده موردپارامترهای  -1جدول 

 پارامتر مقدار توصیف

 ROH 51 homozyg-snpموردنیاز برای در نظرگرفتن یک  SNPحداکثر تعداد 

 011 homozyg-kb ( kb) 1ی پنجره کشویی  اندازه

 ROH 51 homozyg-densityنظر گرفتن یک  درجهت نیاز  حداکثر تراکم مورد

 1111 homozyg-gap  (kb) مشابه ROHگرفتن در  نظر برای در SNPحداکثر فاصله بین دو 

 homozyg-window-snp 51 موجود در پنجره کشویی SNPتعداد 

 ROH 0 homozyg-window-hetهتروزیگوس مجاز در یک  SNPتعداد 

 ROH 5 homozyg-window-missingهای گمشده مجاز در یک   تعداد فراخوان

معین در یک قطعه هموزیگوس  SNPتا یک های همپوشان که باید هموزیگوس خوانده شود   نسبتی از پنجره

15/1 تعریف شود  
homozyg-window-threshold 

 

 های بومی و تجاری و مرغ( جد مشترک)های کوتاه پردازش شده مربوط به مرغ جنگلی قرمز  خصوصیات توالی -2جدول 

 اکوتیپ/نژاد تعداد پوشش یابی درصد نقشه تعداد خوانش

 رغ جنگلی قرمزم 5 99/18 71/90 205،721،118

 مرندی 9 15/7 11/98 65،017،000

 خزک 11 08/7 91/97 66،177،571

 لاری 11 68/7 66/98 71،801،019

 آرین 11 01/7 50/98 68،518،501

 لگهورن 11 12/8 00/98 72،807،588

                                                           
1
 Sliding window 

  نتایج
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های تک نوکلئوتیدی منجر به شناسایی  فراخوانی چندشکلی

10،251،827 SNP 11،760،005، در مرغ جنگلی قرمز SNP  در

 .شد های تجاری درلاین SNP  9،112،691های بومی و  اکوتیپ

 ها ساختار ژنتیکی جمعیت

، درخت فیلوژنی براساس SNPمیلیون  10حدود با استفاده از 

 1طور که در شکل  همان. نمایی ترسیم شد روش حداکثر درست

 اشدب میهایی   ای زیر خوشهدارنشان داده شده است هر جمعیت 

در . شدندمجزا تفکیک  های ها از نظر ژنتیکی به خوشه  اما آن

های اصلی اول و دوم در   همؤلفاصلی،  های  تجزیه و تحلیل مؤلفه

گروه مجزا شد  6به    مجموعه داده ت موجب تقسیممحور مختصا

بیشترین . باشد  می ها جمعیتاین دهنده تمایز ژنتیکی بین   که نشان

های بومی  لگهورن با جد مشترک و اکوتیپ فاصله ژنتیکی لاین

اکوتیپ لاری با خصوصیات ظاهری مشابه به مرغ جنگلی . داشت

. قرمز کمترین فاصله ژنتیکی را نسبت به جد مشترک نشان داد

 K = 7تا  K = 2 های فرضی ی جمعیتبرا ADMIXTURE جینتا

 دکنندهییشواهد تأاین نتایج . ارائه شده است (ب) 1شکل  در

با و  های بومی با یکدیگر مرغ یکیروابط ژنت یبرا یترشیب

CV ی تخمینی یاخطا. ارائه کرد های تجاری لاین
 ینیب شیپ یبرا 1

( در مجموعه داده ها تیجمع نهیتعداد به) Kمقدار  نیتر مناسب

در . رخ داد  K=2 جمعیت فرضی در CVحداقل  .شود یاستفاده م

K=2 در. ه قرار داشتتنها لاین لگهودن در خوشه جداگانK=3   تا

 K=7 داشتند 2مرغ جنگلی قرمز و مرغ مرندی ترکیب ناهمگنی . 

                                                           
1 cross validation error (CV-error) 
2 heterogenous 

 

 

 
 و نمودار( الف) (PCA) تجزیه و تحلیل مؤلفه اصلیمرغ جنگلی قرمز، بومی و تجاری با استفاده از درخت فیلوژنی و  50بررسی روابط فیلوژنتیکی  -1شکل 

Admixture  اس تعداد متفاوت اجداد فرضی برای نژادهای مختلف براس(K()ب) 
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لاین آرین از دو جمعیت تشکیل شده بود اما در  k=5تا  k=2از 

k=6  وk=7 های مرغ جنگلی قرمز و مرندی  این لاین با جمعیت

مجزایی قرار  اکوتیپ خزک در خوشه کاملاً K=5در . ترکیب شد

یپ اکوت 7تا  0های فرضی  Kلازم به ذکر است که در . گرفت

های مرغ جنگلی قرمز و لاین آرین آمیخته  لاری کمی با جمعیت

 . بود

 در کل ژنوم ROHبررسی توزیع 

در کل ژنوم، در مجموع   ROHقطعاتهای طولی   بررسی دستهدر 

قطعه به ازای هر حیوان در   2/81با میانگین  ROH قطعه 011

 قطعه به 00/115با میانگین  ROH قطعه 908مرغ جنگلی قرمز، 

با میانگین  ROH قطعه 1100ازای هر حیوان در اکوتیپ مرندی، 

 قطعه 1117قطعه به ازای هر حیوان در اکوتیپ خزک،  0/110

ROH   قطعه به ازای هر حیوان در اکوتیپ  7/111با میانگین

قطعه به ازای هر  5/162با میانگین  ROH قطعه 1625لاری، 

قطعه به  0/220گین قطعه با میان 2200حیوان در لاین لگهورن، 

توزیع  0در جدول . ازای هر حیوان در لاین آرین مشخص شد

های بومی  ، مرغ در مرغ جنگلی قرمزدر سراسر ژنوم  ROH نواحی

 ROHمیانگین اندازه کل قطعات  .و تجاری نشان داده شده است

در اکوتیپ مرندی بیشتر لاین لگهورن بود اما میانگین تعداد 

ROH بیشتر از اکوتیپ مرندی بود در لاین لگهورن . 

به ازای   ROHکمترین و بیشترین طول ناحیه ژنومی تحت پوشش

. ترتیب در مرغ جنگلی قرمز و لاین آرین مشاهده شد هر حیوان به

ها  های هموزیگوت در همه کروموزوم های پیوسته از ژنوتیپ طول

 . مشاهده شدند 16  جز در کروموزوم به

 

 های بومی و تجاری مرغ، (جد مشترک)در مرغ جنگلی قرمز در سراسر ژنوم  ROH نواحیتوزیع  -0جدول 

 اکوتیپ/نژاد ROHتعداد میانگین  ROH (kb)ات اندازه کل قطعمیانگین  ROH  (kb)میانگین طول

 مرغ جنگلی قرمز 2/81 51/08980 77/611

 مرندی 00/115 60/86116 06/817

 خزک 0/110 11/60618 76/615

 لاری 7/111 10/61666 11/500

67/097 

16/557 

 لگهورن 5/162 0/81822

 آرین 0/220 0/125110

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 های بومی و تجاری و مرغ( جد مشترک)در مرغ جنگلی قرمز ف های طولی مختل‌دسته در ROH تعدادتوزیع  -2شکل 
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نتایج  ،در سراسر ژنوم ROHهای طولی مختلف   دستهبررسی در 

 ROHنسبت به  کوتاه  ROHقطعات ین پوششمیانگنشان داد که 

های آرین و لگهورن  ها بیشتر بود اما لاین ی جمعیت بلند در همه

کمترین . به ازای هر حیوان بودند ROHدارای بیشترین تعداد 

 مرغ جنگلی قرمزهای طولی مرتبط با  ی دسته در همه ROHتعداد 

بلندتر از  ROHاکوتیپ مرندی نسبت به سایرین دارای تعداد  .بود

شکل . )باشد ی همخونی اخیر می دهنده مگاباز بود که نشان 5/1

2.)  

 همخونی و تنوع ژنتیکی

محاسبه ضرایب همخونی با استفاده از دو روش مختلف نشان داد 

که کمترین ضرایب همخونی به ترتیب متعلق به مرغ جنگلی 

 در بین(. 0جدول )های تجاری بود  ، اکوتیپ بومی و لاینقرمز

ترتیب دارای ‌های بومی مرغان خزک، لاری و مرندی به اکوتیپ

 (. 0شکل )کمترین نرخ همخونی بودند 

 
های  و مرغ( جد مشترک)ضرایب همخونی در مرغ جنگلی قرمز  -0جدول 

 بومی و تجاری
 اکوتیپ/نژاد تعداد (HOM) همخونی (FROH) همخونی

 مرغ جنگلی قرمز  5 11/1 15/1

 بومی 29 15/1 17/1

 تجاری 21 12/1 1/1

 

 
های  در مرغ جنگلی قرمز و مرغ FROHضرایب همخونی مبتنی بر  -0شکل 

 بومی و تجاری

 

های  اکوتیپ، ر مرغ جنگلی قرمزبیشترین تنوع ژنتیکی به ترتیب د

ها بیشترین  در بین اکوتیپ .برآورد شدهای تجاری  بومی و لاین

مرندی مشاهده شد  ، خزک وتنوع ژنتیکی متعلق به اکوتیپ لاری

 (. 5جدول )

 
های بومی و  و مرغ( جد مشترک)مرغ جنگلی قرمز تنوع ژنتیکی در  -5جدول 

 تجاری

 (Pi)تنوع ژنتیکی  اکوتیپ/نژاد

 ± مرغ جنگلی قرمز

 ± لاری

 ± خزک

 ± مرندی

  ± لگهورن

± نآری

 

و ( )نتایج بررسی میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده شده 

های مختلف در  در جمعیت()هتروزیگوسیتی مورد انتظار 

ها، هتروزیگوسیتی  در همه جمعیت. نشان داده است 6جدول 

کمترین هتروزیگوسیتی . باشد مشاهده شده از مورد انتظار کمتر می

 در مواردی که. مشاهده شده در لاین آرین مشاهده شد

 باشد، انتظار حد مورد از کمتر شده مشاهده هتروزیگوسیتی

 نسبت همخونی مانند نیروهایی به را باید اختلاف این احتمالاً

 .دهیم

 
های  نرخ هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار در جمعیت -6جدول 

 مختلف
 اکوتیپ/نژاد هتروزیگوسیتی مشاهده شده ظارهتروزیگوسیتی مورد انت

 مرغ جنگلی قرمز 28/1 29/1

 لاری 01/1 00/1

 خزک 01/1 00/1

 مرندی 29/1 01/1

 آرین 27/1 05/1

 لگهورن 05/1 06/1

 

های  اکوتیپتک نوکلئوتیدی خاص و مشترک های  چندشکلی

 ها تجاری با جد مشترک  بومی و لاین

و لاین با مرغ شترک هر اکوتیپ خاص و م هایSNP 0در شکل 

مشترک  SNPبیشترین سهم  .شده است جنگلی قرمز نشان داده
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ترتیب مربوط به لاین گوشتی آرین، اکوتیپ ‌با مرغ جنگلی قرمز به

گذار  لاری، خزک و مرندی بود و کمترین مربوط به لاین تخم

خاص و  هایSNPلازم به ذکر است در بررسی  .باشد لگهورن می

 51ین لاین آرین و مرغ مرندی مشاهده شد که حدود ب مشترک

 .ها این دو جمعیت مشترک بودند SNPدرصد 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
های بومی و  اکوتیپتک نوکلئوتیدی خاص و مشترک های  چندشکلی -0شکل 

 ها تجاری با جد مشترک لاین

 

 یزا  عوامل تنش زانیم ی،جهان یآب و هوا راتییغهمزمان با ت

 شیدر حال افزا یزا و خشکسال  یماریمانند دما، عوامل ب یطیمح

مرغ و  دیتول. کند  یدام را محدود م دیتول یداریکه بقا و پا باشد  می

 رویاروییکه قادر به  باشد  می یقو واناتیگسترش آن وابسته به ح

 بومی یها  مرغ. های مختلف باشد  محیطزا در   با عوامل استرس

مانند تنش  یطیسخت مح طیبه شرانسبت  ،یعیانتخاب طب لیدل به

ضایعات کشاورزی، اضافه و دور استفاده از )فقیر  هیتغذیی، گرما

ها  و سبزیجات و بعضی از کرم ریز غذای روستاییان، پسچرعلوفه

 Elbeltagy et) اند  سازگار شده ها و مقاومت به بیماری (و حشرات

al. 2019; Walugembe et al. 2018.) ه اهمیت شناخت با توجه ب

های بومی، در مطالعه حاضر ساختار ژنتیکی سه  و حفظ اکوتیپ

های تجاری با استفاده از  اکوتیپ مرغ بومی با جد مشترک و لاین

 یابی توالی. یابی کل ژنوم مورد بررسی قرار گرفت های توالی داده

تولید  برای صرفه به مقرون ابزار یک کم، پوشش با ژنوم کل

 از روابط صحیحی برآورد تا باشد می بزرگ بسیار یا مجموعه داده

در  .(Tiley et al. 2020) داشته باشیم ها فیلوژنی بین جمعیت

بود که برای رسم  05/9ها  مطالعه حاضر، میانگین پوشش توالی

. ها مناسب بود درخت فیلوژنی و بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت

ها از جد مشترک  ها و لاین طور که مشاهده شد همه اکوتیپ همان

های تجاری ارتباط  های بومی نسبت به لاین جدا شدند و اکوتیپ

دهنده تنوع  ژنتیکی نزدیکتری به جد مشترک داشتند که نشان

در آنالیز . ژنتیکی قابل توجهی که در مرغان بومی باقی مانده است

های فرضی، لاین لگهورن با kها در همه  ساختار ژنتیکی جمعیت

دهنده خلوص ژنتیکی این نژاد  ش داده شد که نشانرنگ آبی نمای

اکوتیپ  PCAدر آنالیز . مطابق بود PCAباشد که با نتایج  می

مرندی و لاین آرین با فاصله کمی نسبت به هم قرار گرفتند که 

های آرین با مرغ مرندی در مناطق  دلیل تلاقی سویه احتمالا به

 .باشد روستایی می

تواند اطلاعات   یژنوم م درآن  یفراوان ، طول وROH عیتوز آنالیز

تنوع و  یژنوم همخونی، تیجمع خچهیدر مورد تار ی راارزشمند

 ;Ceballos et al. 2018; Fleming et al. 2016) دهد ارائه ژنتیکی

Mastrangelo et al. 2017.) قطعات  در مطالعه حاضر اندازه

ROH 7/6 تا 0/1 ی ها در محدوده جمعیت بین در Mb ار قر

در . باشد می ها آن گذشته نامه شجره کننده منعکس داشت که

گزارش دادند که لاین لگهورن   .Talebi et al(2020) ای مطالعه

بیشتری نسبت به جمعیت مورد  ROHدارای تعداد قطعات 

باشد اما در اینجا لاین آرین دارای بیشترین تعداد  شان می مطالعه

در مقابل، مرغ جنگلی قرمز و . به ازای هر پرنده بود ROHقطعه 

به ازای هر پرنده بودند  ROHهای بومی دارای کمترین تعداد   مرغ

 ;Talebi et al. 2020) که با مطالعات گذشته مطابقت داشت

Zhang et al. 2020). پرورش واحدهای مدیریت در بالا تنوع 

 را در ROH پروفایل و تنوع در بالا تواند ناهمگونی می کوچک،

. دهد توضیح را تجاری های لاین با مقایسه در های بومی اکوتیپ

ر اکوتیپ مرندی در های بلند دROHوجود قطعات بیشتری از 

باشد، همچنین  ها بیانگر همخونی اخیر می مقایسه با سایر اکوتیپ

های آرین و  در لاین  های کوتاهROHوجود قطعات بیشتری از 

  بحث
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تر است زیرا با گذشت  کننده همخونی قدیمی لگهورن منعکس

بلند توسط رویدادهای نوترکیبی  ROHزمان، طول قطعات 

ات کوتاه اجداد مشترک دورتری را شود که این قطع شکسته می

 .Ferenčaković et al. 2013; Howrigan et al) دهد نشان می

2011.)    

 خصوصیات سایر و پر رنگ مانند گسترده فنوتیپی تنوع

 اما دارد وجود بومی مرغ در که تولیدی و رفتاری مورفولوژیکی،

 با سازگاری سازی، اهلی نتیجه ندارد، وجود قرمز جنگلی مرغ در

 یا تولید و برای انسان دقیق انتخاب و مختلف های اکوسیستم

در  (.Lawal et al. 2018) باشد شناختی می زیبایی های ارزش

بین تک نوکلئوتیدی خاص و مشترک های  چندشکلیبررسی 

مشترک با مرغ  SNPها با جد مشترک، بیشترین سهم   جمعیت

این امر  جنگلی قرمز مربوط به لاین گوشتی آرین بود که

های مشترک مرتبط با رشد و تولید  کننده وجود جایگاه منعکس

مشترک  SNPلاین لگهورن دارای کمترین سهم . باشد گوشت می

 کیعنوان  بهبا جد مشترک بود زیرا این لاین چندین سال 

در جهت بهبود عملکرد صفات مرتبط با تولید تخم بسته  تیجمع

علاوه  .باشد ی ویژه میو دارای یک مخزن ژنشد  یم ینگهدار

شد، در محاسبه  اکوتیپ/در هر نژاد SNPتعداد  نیانگیمبراین 

های بومی، لاین لگهورن کمترین  مقایسه با جد مشترک و اکوتیپ

 را نسبت به ژنوم مرجع داشت که با مطالعه SNPتعداد 

(2016)Ulfah et al.  مطابقت دارد. 

طور تخصصی به   های تجاری به  یتجمع ،در طول قرن بیستم

اند که این امر همراه با   رفته  مرغ پیش  تخم وسمت تولید گوشت 

های پرورش مدرن براساس تئوری ژنتیک کمی در   انجام روش

 .Havenstein et al) وری بسیار موفق بوده است  بهبود بهره

ی با این حال به حداکثر رساندن عملکرد تولیدی با عواقب ،(2003

 van der) مانند کاهش ایمنی و صفات نامطلوب همراه بوده است

Most et al. 2011) .مقدار  یحت ای %51 ،خالص یتجار های لاین

نادر مربوط به مقاومت  یها آلل ژهیو به) یکیتنوع ژنت ی ازشتریب

ها  آن یاجداد یرا که در نژادها( یعفون یها  یماریدر برابر ب

به همین جهت . (Muir et al. 2008) اند  دست داده وجود دارد، از

 ی، براابیکم یها  عنوان منبع آلل ، بهیمرغ بوم تیجمع حفظ

تا تنوع  باشد  می ازیو مورد ن یضرور وریط اصلاحی یها  برنامه

تنوع  (.Muir et al. 2008) شودحفظ  یتجار وریدر ط یکیژنت

ن است ممک ،لگهورن و آرین های تجاری مانند لاینکم در  اریبس

نشده  ینیب شیپ ندهیآ یازهایپاسخ به ن یرا برا یریپذ انعطاف

های بومی نسبت به  در مطالعه حاضر اکوتیپ .محدود کند

 ،ای را نشان دادند های تجاری تنوع ژنتیکی قابل ملاحظه لاین

حفظ شود تا  ها مرغ نیدر ا یکیاست تنوع ژنت لازم نیبنابرا

 ..یمرا داشته باش ندهیآی ها به چالش ییفرصت پاسخگو

تنوع ژنتیکی در مرغ جنگلی  .Lawal et al (2018) ای در مطالعه

های بومی برآورد کردند که با مطالعه ما  قرمز را بیشتر از اکوتیپ

تنوع ژنتیکی برآورد شده در اکوتیپ خزک بیشتر از  .مطابقت دارد

از طرفی تنوع ژنتیکی مشاهده شده و مورد  و گزارشات قبلی بود

انتظار در اکوتیپ مرندی و لاری کمتر از برآوردهای انجام شده 

دلیل تفاوت در تعداد  به باشد که احتمالاً در مطالعات گذشته می

 Akbary) باشد های کوتاه می های پردازش خوانش نمونه و روش

et al. 2020; Bazgir et al. 2021; Rostamzadeh Mahdabi et 

al. 2021) . از طرف دیگر تنوع ژنتیکی در اکوتیپ لاری بیشتر از

که تنوع   Rabani(2010) اکوتیپ خزک برآورد شد که با مطالعه

ز نشانگرهای ریزماهواره بررسی کردند ژنتیکی را با استفاده ا

تنوع   .Zhang et al(2010)در مقایسه با مطالعه . مطابقت داشت

ژنتیکی مشاهده شده و مورد انتظار در لاین لگهورن بیشتر و مرغ 

آمد اما در هر دو مطالعه دست  هجنگلی قرمز کمتر ب

 برای. هتروزیگوسیتی مشاهده شده از مورد انتظار کمتر بود

 از تر پایین شده مشاهده هتروزیگوسیتی های بومی، اکوتیپ

 از حفاظت کم ی دهنده نشان که بود انتظار مورد هتروزیگوسیتی

 . باشد اخیر می های سال در ها تنوع در این اکوتیپ

 های بومی ی در اکوتیپکیتنوع ژنت یگهدارحفظ و ن یاقدامات برا

 ،یکیباشد، اما از نظر ژنت ها آناستفاده از  دیشامل امکانات جد دیبا

 نیا. گنجانده شوند یحفاظت یها در برنامه دیبا ها اکوتیپگونه  نیا

 ها ژن و حفاظت گله یها در بانک حفاظت ژنتیکیها شامل  برنامه

را به  یهمخون زانیتا م دشون  تیریمد یدرست هب باشد که  می

شوند تا از  ینگهدار ادیدر تعداد ز دیگله ها با. حداقل برسانند

در برابر اثرات رانش  یریپذ بیو آس یتصادف ریغ یریگ جفت

صورت تعداد کمتر پرندگان  نیا ریشود، در غ یریجلوگ یکیژنت

 .شود یطول زمان م در یکیمنجر به کاهش تنوع ژنت ها در گله
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