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در پژوهش حاضر، يک مطالعه همراهی در سطح ژنوم با هدف شناسايی نواحی ژنوميک 

پرندگان تحت آزمايش از يک . کننده ميزان فعاليت آنزيم ليزوزيم در مرغ انجام شد کنترل

آرين و سويه بومی مرغ آذربايجان غربی  گوشتی حاصل از تلاقی ضربدری لاين F2جمعيت 

 هزارتايی چندشکلی تک نوکلئوتيدی 16آناليزهای مربوطه با استفاده از پانل  ودست آمد  هب

در اين مطالعه، ميزان فعاليت آنزيم ليزوزيم عليه باکتری . شرکت ايلومينا انجام گرفت

آناليز . عنوان شاخصی برای فعاليت ايمنی ذاتی مورد مطالعه قرار گرفت به ميکروکوکوس لوتئوس

های  شده با تصحيح اثرات ناشی از اريب اساس مدل رگرسيونی مختلط و ثابتآماری بر 

درصد نرخ کشف  96اثرات چند آزمونی با اعمال سطح . و اثرات ثابت جنس و هچ بود سيستماتيک

نتايج اين پژوهش ضمن تطابق با . دار تصحيح شدند عنوان سطح معنی کاذب در سطح ژنوم به

 و GGaluGA206187 ،rs16479594در هر دو مدل آماری سه نشانگر  مطالعات پيشين، نشان داد که

rs15204127  داری با  اند؛ همراهی معنی واقع شده 9و  5، 3 های  روی کروموزوم بر ترتيب بهکه

آناليزهای بعدی غناء ژن در پايگاه داده (. FDR < 9/6)فعاليت آنزيم ليزوزيم در مرغ دارند 

DAVID ثر بر ؤانديد واقع در اين نواحی از ژنوم، در نه مسير بيوشيميايی مهای ک نشان داد که ژن

ثر بر ؤهای ژنتيکی م تنوع جايگاه (.FDR < 9/6) عملکرد سيستم ايمنی نقش قابل توجهی دارند

صورت پلی ژنيک بوده و اصلاح نژاد برای  هدهد که توارث اين صفت ب صفت ياد شده نشان می

به بهبود ژنتيکی حيوانات تحت انتخاب برای اين صفت منجر  مدت تواند در دراز اين صفت می

  .شود

 کلیدیهای واژه
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های مرغ به دلیل خسارات اقتصادی و ها و عفونت بیماری امروزه

های  ها با انسان از چالشمشترک بودن برخی از از این بیماری

های متنوع درمان و ی روش توسعه. هستندجدی جوامع انسانی 

این . پیشگیری، کارایی قابل قبولی در رفع این چالش نداشته است

های اقتصادی قابل توجه، از ها علاوه بر ایجاد زیان استراتژی

 .Siwek et al)ی سلامت غذایی نیز هستند کنندهعوامل تهدید

2003b; Teillant et al. 2015). 

ی ژنوم و پیدایش ژنومیک کاربردی، مرغ بیش از یاببعد از توالی

ژنومیک کاربردی . پیش مورد توجه پژوهشگران قرار گرفته است

ها و محصولات ژنی در بر شناسایی عملکرد و تنظیمات ژن

 .(Cogburn et al. 2007)مقیاسی در سطح ژنوم تمرکز کرده است 

لی پایدار ح تواند راه سیستم ایمنی مرغ می عملکرد بهبود ژنتیکی

ها و جایگزینی مناسب برای برای پیشگیری از بروز بیماری

. (Mallard et al. 2015)ها باشد  بیوتیکمصرف داروها و آنتی

ها یا  های ایمونولوژیک، شناسایی جایگاهقابلیت توارث شاخص

پذیر ی صفات مرتبط با سیستم ایمنی را امکانکنندههای کنترلژن

بنابراین . (Yonash et al. 2001; Kaiser et al. 2002)ساخته است 

بر افزایش آگاهی نسبت به  مطالعه سیستم ایمنی مرغ علاوه

های صحیح  فرایندهای پیچیده سیستم ایمنی، جهت تدوین برنامه

ها امری  ی راهکارهای موثر در برابر بیماری با هدف توسعه

 . ناپذیر استاجتناب

زا است  ها علیه عوامل بیماری ای از پاسخ سیستم ایمنی مجموعه

لیزوزیم یک پاسخ هومورال . تواند هومورال و سلولی باشد که می

سیستم ایمنی علیه حملات میکروبی و یک شاخص مهم برای 

های تخریب دیواره سلول. سنجش فعالیت ایمنی ذاتی است

های اصلی لیزوزیم در مهاجم و تحریک فرایند فاگوسیتوز از نقش

 Saurabh and)زا است عی علیه عوامل بیماریایجاد خط دفا

Sahoo 2008) . مطالعات گذشته به کمک نشانگرهای ریزماهواره

نواحی متعددی از ژنوم مرغ که با سیستم ایمنی ارتباط داشتند را 

های ژنتیکی  شناسایی کردند ولی به دلیل پایین بودن وضوح نقشه

 1های سببی حاصل از این نشانگرها تعداد بسیار محدودی ژن

 .(Luo et al. 2013)شناسایی شدند 

                                                           
1 
Causative  

های بزرگی از نشانگرهای تک نوکلئوتیددی بدرای مدرغ    اخیراً پانل

مطالعات همراهی در . (Am Groenen et al. 2011)اند ساخته شده

هددا بددرای شناسددایی نددواحی ژنومیددک  سددطح ژنددوم از ایددن پانددل

 Goddard and Hayes)کنند  کننده صفات پیچیده استفاده می کنترل

پیشین، تعدادی از مارکرهای ژنتیکی  GWASدر مطالعات . (2009

 .Zhang et al)است  مرتبط با ایمنی هومورال اکتسابی گزارش شده

ای  ولی تاکنون برای ایمندی هومدورال ذاتدی هدیا مطالعده      ،(2015

برای شناسایی نواحی ژنومیک مدرتبط بدا فعالیدت آندزیم لیدزوزیم      

دلیل عدم شدناخت کدافی از اسداس     بنابراین به. است گزارش نشده

اسدت تدا بدا     ژنومیک سیستم ایمنی، در پژوهش حاضر سعی شدده 

هزارتایی نشدانگر   96با استفاده از پانل  GWASانجام یک مطالعه 

SNP  هدای ایمندی فدراهم    ، دانش بهتری از اساس مولکدولی پاسدخ

 .شود

 

حاصل از تلاقی  F2پرنده از جمعیت  472در این مطالعه 

آرین و  گوشتی لاین تجاری (reciprocal crosses)ضربدری 

همه . مورد بررسی قرار گرفتند آذربایجان غربیسویه بومی 

های انفرادی و در شرایط کاملاً یکسان نگهداری  ها در قفس پرنده

شد و بنابراین جمعیت مورد مطالعه از شش خروس ایجاد . شدند

جزئیات این طرح آزمایشی . شد از شش خانواده ناتنی تشکیل می

توسط کمیته حمایت از حیوانات دانشگاه تربیت مدرس مورد 

 .تایید قرار گرفت

سنجی به سنجش میزان فعالیت آنزیم لیزوزیم با روش کدورت

میکروارگانیسم مورد استفاده در این آزمایش . شرح ذیل انجام شد

micrococcus luteus ها و بود که از مرکز کلکسیون قارچ

مقداری از ارگانیسم با بافر . های صنعتی ایران تهیه شد باکتری

مخلوط شد تا میزان جذب ( 2/9مولار، اسیدیته  میلی 97)فسفات 

 7/6تا  9/6نانومتر بین  216سوسپانسیون حاصل در طول موج 

ریخته   سیون درون کووتلیتر از سوسپان یک میلی. دست آید هب

د و بعد از تکان شمیکرولیتر از نمونه به آن اضافه  46شد و سپس 

                                                           
2 Cuvette 

  مقدمه

  ها مواد و روش
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دادن بسیار آهسته، کووت سریعاً در دستگاه اسپکتوفوتومتر قرار 

ثانیه یکبار در  06دقیقه و هر  1میزان جذب به مدت . داده شد

 های قرائت میانگین جذب د وشنانومتر یادداشت  216طول موج 

تقسیم شد تا میزان فعالیت آنزیم برای  661/6دقیقه بر  1در  شده

سپس میزان فعالیت آنزیم برای . دشومیکرولیتر نمونه معین  46

سنجی، یک در روش کدورت. لیتر نمونه محاسبه شد یک میلی

کاهش کدورت سوسپانسیون  661/6واحد فعالیت آنزیم برابر با 

 .(Shugar 1952)است نانومتر  216در هر دقیقه در طول موج 

پرنده گرفته شد و جهت  472های خون از سیاهرگ بالی نمونه

. ژنوتایپینگ به دانشگاه آرهوس دانمارک فرستاده شدند

 1شرکت ایلومینا SNPهزارتایی  96ها با پانل  ژنوتایپینگ این نمونه

 PLINKافزار  های ژنومیک در نرمکنترل کیفیت داده. انجام شد

های خون با نمونه. (Chang et al. 2014)م شد انجا 6/1نسخه 

درصد و نشانگرهای با فراوانی آلل مینور  66نرخ ژنوتیپ بالاتر از 

 16درصد و نرخ ژنوتیپ گمشده در افراد، کمتر از  1بیشتر از 

چنین  هم. درصد در آنالیزهای بعدی مورد استفاده قرار گرفتند

نشانگرهایی که اختلاف واینبرگ، -جهت آزمون تعادل هاردی

 11/6تر از  شده بیش بینی شده و پیش هتروزیگوسیتی مشاهده

چنین نشانگرهای با جایگاه نامشخص بر  هم. داشتند حذف شدند

های جنسی  روی ژنوم و نشانگرهای واقع بر روی کروموزوم

 .انجام شد  صورت افزایشی ها بهکدگذاری ژنوتیپ. حذف شدند

نشانگرها و فنوتیپ تحت مطالعه، برای  قبل از آنالیز همراهی

ای با مدل  بررسی اثرات جنس، ها و والد نر، آنالیز اولیه

رگرسیونی که شامل اثرات ثابت ها، جنس و والد نر بود انجام 

 > P) دار نتایج این آنالیز نشان داد که جنس و ها اثرات معنی. شد

یت آنزیم بر فعال (P > 0.05) داریاثر غیر معنی پدرو  (0.05

بنابراین مدل آماری که برای آزمون همراهی . لیزوزیم دارند

نشانگرها و صفت مورد مطالعه انتخاب شد شامل اثرات جنس و 

داری اثر والد نر برای حصول اطمینان  رغم عدم معنی علی. ها بود

های سیستماتیک از جمله روابط ژنتیکی  از کنترل اثرات اریب

ای ژنوتایپینگ، روابط ژنومیک بین افراد ناشناخته و پنهان و خطاه

 .(Kraft and Cox 2008)در مدل آماری قرار داده شد 

                                                           
1 Illumina  
2 Additive  

های رگرسیونی پویش ژنومی با استفاده از مدل 0آزمون تک صفتی

ی مدل مختلط دربرگیرنده. انجام شد 1شدهو ثابت 2مختلط

 VanRaden)عنوان اثر تصادفی بود  به 9ماتریس روابط ژنومیک

. (Yang et al. 2011a)انجام شد  GCTAافزار و در نرم (2008

 و اثر افزایشی نشانگر و 7مدل آماری شامل اثرات ثابت جنس، ها

مدل . ژنیک تصادفی حاصل از ماتریس روابط ژنومیک بود اثر پلی

به  SNPصفته برای هر نشانگر  رگرسیون خطی مختلط تک

 :صورت زیر قابل نمایش است
y= Wα + Xβ + Gu + ԑ 

 nهای فنوتیپی برای از ارزش n × 1یک بردار  yدر این مدل، 

و  از اثرات ثابت جنس و ها n × cیک ماتریس  Wپرنده، 

یک  xاز ضرایب اثرات ثابت،   c × 1یک بردارα  میانگین جمعیت،

اثر مربوط به  βهای نشانگر تحت آزمون، از ژنوتیپn × 1 بردار

 G است، لل مینور گزارش شدهنشانگر که برای هر نشانگر برای آ

ژنیک تصادفی اثرات پلی n × 1بردار  u ماتریس روابط ژنومیک و

، Vgکه  u ∼ N(0, Vg )با یک ساختار کوواریانسی به صورت 

های ماندهباقی n × 1 یک بردار εژنیک افزایشی و واریانس پلی

مانده واریانس باقی Ve و ε ∼ N (V e ,0) طوری که تصادفی به

 . است

صفته، تصحیح اثرات شده تکدر مدل رگرسیون خطی ثابت

گذاری های سیستماتیک با قرار گرفتن جزء اول آنالیز مقیاساریب

سایر اجراء مدل مشابه مدل مختلط . بعدی در مدل میسر شد چند

نسخه  PLINKافزار نرم در  آنالیز مقیاس گذاری چند بعدی. بود

برای این آنالیز نیاز است که . (Chang et al. 2014)انجام شد  6/1

لذا . نشانگرهای کاملاً مستقل از هم مورد استفاده قرار بگیرند

تعادل نشانگر دارای عدم 1های شامل صورت پنجره نشانگرها به

نشانگر  4142طورکلی  هب. استخراج شدند 4/6از  کمتر 6پیوستگی

با استفاده  هابین نمونه 16ژنوتیپی کلشباهت . مستقل استخراج شد

ها برای محاسبه  از این نشانگرهای مستقل محاسبه شد که از آن

                                                           
3 Univariate  
4 Mixed linear regression  
5 Fixed linear regression  
6 Genomic Relationship Matrix (GRM) 
7 Hatch  
8
 Multidimensional Scaling (MDS) analysis  

9
 Linkage Disequilibrium (LD or r

2
)  

10 Total genotype similarity or identity by state (IBS) 
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با استفاده از این اجزاء، ساختار جمعیتی . استفاده شد MDSاجزاء 

صورت شماتیک قابل نمایش  موجود در جمعیت مورد مطالعه به

 .است

منظور تصحیح اثرات ناشی از چند آزمونی، نرخ کشف کاذب  به

اعمال شد ی دارعنوان سطح معنی درصد در سطح ژنوم به 16

(Benjamini and Hochberg 1995) .بنابراین برای آزمون 

و  نشانگر محاسبه شد مربوط به FDRداری نشانگر، ارزش  معنی

تر  ها کوچک آن FDRها از ارزش  آن Pنشانگرهایی که ارزش 

به صورت زیر  FDRارزش . شوند دار محسوب میباشد معنی

 :شودمحاسبه می

سطح     موردنظر   ارزش     نشانگر  
رتبه   نشانگر

تعداد کل نشانگرها
 

برای سنجش میزان اثر خطاهای   چنین نرخ تورم ژنومیک هم

بر اساس معادله (  مربع کای)سیستماتیک بر آماره تحت آزمون 

 :زیر محاسبه شد

0) 

 

 

 

نمایش گرافیکی نرخ تورم ژنومیک و در واقع انحراف آماره تحت 

انجام  Q-Qکمک نمودار  شده به بینیآزمون از توزیع نرمال پیش

 . شد

دار از بیولوژیک نواحی معنیمنظور شناسایی عملکرد  چنین به هم

 در 0ارتباط دارند؛ آنالیز غناء ژنژنوم که با فعالیت آنزیم لیزوزیم 

بدین . (Dennis Jr et al. 2003)انجام شد  DAVIDپایگاه داده 

دار  مگاباز پیرامون نشانگرهای معنی 1هایی که در ناحیه منظور، ژن

 Rنویسی  زبان برنامه BioMartافزاری از بسته نرم استفاده بودند با

(Durinck et al. 2005)  ژنوم مرغ در پایگاه داده  1از نسخه

Ensembl  استخراج و جهت آنالیز غنا ژن در پایگاه دادهDAVID 

                                                           
1 Genomic inflation rate (lambda) 
2 Chi-square  
3 Gene Enrichment Analysis  

عنوان مرجع مورد استفاده قرار  به KEGGپایگاه داده . ثبت شدند

 .(Kanehisa et al. 2017)گرفت 

 

 472و  SNPنشانگر  46702ها تعداد  بعد از کنترل کیفیت داده

نظر را کسب کنند و برای  توانستند معیارهای مورد پرنده

ساختار جمعیتی حاصل  .آنالیزهای بعدی مورد استفاده قرار بگیرند

صورت سه بعدی نمایش داده  به 1در شکل  MDSاز آنالیز 

خانواده  9جمعیت مورد استفاده در این پژوهش از . است شده

شاهده م 1طور که در شکل  و همان( خروس 9)ناتنی بودند 

دهد های ژنومیک نشان میجمعیتی حاصل از داده شود ساختار می

های این مطالعه تمایز چندانی نسبت به هم که زیرجمعیت

نرخ . لذا، ساختار جمعیتی مشخصی وجود نداشته است .اند نداشته

و برای  61/1برای مدل رگرسیونی مختلط ( لامبدا)تورم ژنومیک 

 22/6و  61/1تورم ژنومیک  .بود 22/6شده مدل رگرسیونی ثابت

شاهدی بر این مدعی است که خطاهای سیستماتیک اثر قابل 

در مطالعاتی (. 4شکل ) اندتوجهی بر نتایج آزمون آماری نداشته

است نیازی به تصحیح اثرات  1تر یا مساوی  که لامبدا کوچک

لامبدا  چقدر هر. (Hinrichs et al. 2009)ساختار جمعیتی نیست 

تر بوده  تر از یک باشد اثر خطاهای سیستماتیک نیز بیش بزرگ

ژنیک همیشه بالاتر البته نرخ تورم ژنومیک برای صفات پلی. است

شده احتمالاً  مدل ثابت 22/6با توجه به لامبدا . خواهد بود 1از 

 Yang). کرده است 2برآوردنشانگرها را کماین مدل آماری اثرات 

et al. 2011b).  بهتر مدل مختلط دور از ذهن نبود، چرا عملکرد

های که مطالعات گذشته نشان داده بودند که بطور کلی مدل

های رگرسیون با اثرات ثابت مختلط عملکرد بهتری نسبت به مدل

های مختلط تعادل رسد مدلنظر می به. (Li and Zhu 2013)دارند 

ولیه نشان نتایج ا .مناسبی بین خطای نوع اول و نوع دوم را دارند

نشانگر ارتباط  4666داد که در هر دو مدل آماری تقریباً 

داری با فعالیت آنزیم لیزوزیم علیه باکتری میکروکوکوس  معنی

نمای کلی نشانگرها بر اساس جایگاه (. P < 61/6)لوتئوس دارند 

ها برای هر دو مدل آماری در  ها بر روی ژنوم و میزان اثر آن آن

 .است نمایش داده شده 0ل نمودارهای منهتن شک

                                                           
4 Underestimate  

 میانه مربع کای مشاهده شده

 ژنومیکنرخ تورم =

 میانه مربع کای پیش بینی شده

  نتایج و بحث
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 (.MDS) گذاری چندبعدیساختار جمعیتی حاصل از آنالیز مقیاس -1شکل 

C1 ،C2  وC3 ترتیب جز اول، دوم و سوم حاصل از آنالیز  بهMDS هستند. 

 

 
سمت )شده  و ثابت( سمت راست)های مختلط مدلنمودار منهتن  -4شکل 

موقعیت هر نشانگر بر روی  xمحور . برای فعالیت آنزیم لیزوزیم در مرغ( چپ

و گروه لینکاژی  00، 42-1 (ترتیب از چپ به راست به) هایکروموزوم

LGE64 محور  وy  های  ارزش 16لگاریتم مبنایP وط افقی خط. است

 .هستند FDR 1/6و  61/6ترتیب از بالا به پایین سطوح  به

 

و  61/1با لامبدا ( سمت راست)های مختلط مدل Q-Qنمودارهای  -0شکل 

های مبتنی بر توزیع نرمال آماره xمحور . 22/6با لامبدا ( سمت چپ)شده ثابت

 .های حاصل از نتایج آنالیز در پژوهش حاضر استآماره yو محور 

 

تصحیح اثرات چندآزمونی در سطح ژنوم نشان داد که در هر دو 

داری با فعالیت آنزیم لیزوزیم نشانگر ارتباط معنی 0اری مدل آم

گزارش  1جزئیات این نشانگرها در جدول . (FDR< 1/6) دارند

های متعددی که با موقعیت مطالعات پیشین جایگاه .است شده

و با  همپوشانی دارند 1بر روی کروموزوم  rs15204127نشانگر 

اند  شناسایی کردهعملکرد سیستم ایمنی در ارتباط هستند را 

(Siwek et al. 2003b).  ژنBRD1 های  در توسعه لنفوسیتT 

 NF-κBو مانع از فعال شدن  (Mishima et al. 2014)نقش دارد 

. (Wei et al. 2011) شودمی 9آلفا و اینترلوکین  TNF و سرکوب

بر روی  WDR43 درون ناحیه اینترونی ژن rs312924314نشانگر 

و  0ارتباط این ناحیه از کروموزموم . است واقع شده 0کروموزوم 

 Yunis et)است  شده نواحی پیرامون آن در سیستم ایمنی شناخته

al. 2002;Siwek et al. 2003a;Siwek et al. 2003b;Zhou et al. 

کند  بیوژنز ریبوزوم سلول را کنترل می WDR43ژن  .(2003

(Zhao et al. 2014).  نشانگرrs16479594  در موقعیت

درون ناحیه اینترونی  1بر روی کروموزوم باز  جفت 25218537

 QTLدر مطالعات پیشین چندین . است واقع شده SPTBN5ژن 

های ایمنی ذاتی و برای پاسخ 1در این ناحیه از کروموزوم 

ها با QTLکه برخی از این  طوری هاست ب رش شدهاکتسابی گزا

 .Siwek et al)پوشانی دارند  هم rs16479594جایگاه نشانگر 

2003b; Slawinska et al. 2011) . در انسان موتاسیون درون ژن

SPTBN5  با بیماری التهابی چشم(Wang et al. 2015)  و

ارتباط دارد  2تومورهای التهابی ناشی از هرپس ویروس 

(Aavikko et al. 2014).  آنالیز غنا ژن در پایگاه دادهDAVID 

اند با نه واقع شده 1نشان داد که چهار ژن که بر روی کروموزوم 

این (. FDR < 1/6)داری دارند مسیر بیوشیمیایی ارتباط معنی

مسیرهای بیولوژیک غالباً در متابولیسم لیپیدها و اسیدهای چرب 

ای با سیستم دفاعی  شده ت شناختهنقش دارند و همگی ارتباطا

اسیدهای چرب به دلیل (. 4جدول )بدن موجودات زنده دارند 

ها درون لیپیدهای سلولی؛ موقعیت قرارگیری و سازماندهی آن

شوند  های ایمنی شناخته میسلول تنظیم 1نگهبانانعنوان  به

(Yaqoob 2003) . لیپیدهای اتری که پلاسمالوژن نیز نامیده

نقش ( اکسیدانآنتی)عنوان ترکیبات احیاءکننده  بهشوند  می

ها در  ای در عملکرد ایمنی ذاتی و حفاظت از پروتئینبرجسته

 ;Bottelbergs et al. 2012)های اکسیداتیو دارند  برابر تنش

Watschinger and Werner 2013). 

ساز آراشیدونیک اسید است و با تنظیم تولید  لینولنیک اسید پیش

موجب بهبود برخی از  B4ئید و سرکوب تولید لکوترین ایکوزانو

مصرف . (Kaku et al. 2001)شود  های التهابی می ناهنجاری

لینولئیک زیاد اگر با کاهش مصرف سایر اسیدهای چرب غیراشباع 

                                                           
1 Gatekeepers  
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و ریبوفلاوین همراه شود، منجر به تولید مقادیر زیادی از 

از  E2ندین پروستوگلا. شود ها می در بافت E2پروستوگلاندین 

 IL-1 ،IL-2 ،IFNچنین تولید  و هم Th1های  تکثیر و تفرق سلول

آلفا که از عوامل کلیدی ایمنی سلولی هستند  TNFگاما و 

این . شود کند و منجر به سرکوب ایمنی سلولی می جلوگیری می

تواند راهکار درمانی مناسبی  اثرات سرکوبگر لینولئیک اسید می

های خودایمنی از جمله بیماری کرون، پسوریازیس،  برای بیماری

 Sammon)آرتریت روماتوئید و دیابت وابسته به انسولین باشد 

1999;Namazi 2004). 

 
 (.FDR 61/6)دار با فعالیت آنزیم لیزوزیم  جزئیات سه نشانگر با ارتباط معنی -1جدول 

 1موقعیت نسبت به ژن/ نردیکترین ژن مدل مختلط P شدهمدل ثابت P کروموزوم نشانگر

rs312924314 0 7-16 ×29/2 9-16 ×19/1   درون اینترون WDR43  

rs16479594 1 
9-16 ×6/0 9-16 ×2/1 

 SPTBN5درون اینترون 

rs15204127 1 9-16 ×0/1 9-16 ×12/2 
 BRD1کیلوباز بالادست  206

 .باشد ژنوم مرغ می 1جستجوی پایگاه داده بر اساس نسخه  1

 

 (.FDR < 1/6)دار  های کاندید پیرامون نشانگرهای معنیمسیرهای بیوشیمیایی مرتبط با ژن -4جدول 
 های کاندیدژن P FDR 1مسیر بیوشیمیایی 

  4/2×  16 -2 4/4×  16 -1 متابولیسم آلفا لینولنیک اسید
 

 

cytosolic phospholipase A2 epsilon-like(LOC428870) 
 

phospholipase A2, group IVB (cytosolic)(PLA2G4B) 

 
phospholipase A2, group IVE(PLA2G4E) 

 

phospholipase A2, group IVE-like(LOC771574)  

 6/4×  16 -2 1/0×  16 -1 متابولیسم لینولئیک اسید

 2/9×  16 -2 1×  16 -2 متابولیسم لیپیدهای اتری

 7/7×  16 -2 9/1×  16 -2 متابولیسم آراشیدونیک اسید

 VEGF 2- 16  ×2/4 2- 16  ×2/6مسیر سیگنالینگ 

 GnRH 2- 16  ×2/1 0- 16  ×2/1مسیر سیگنالینگ 

 2/4×  16 -0 6/2×  16 -2 متابولیسم گلیسرفسفولیپید

 1/0×  16 -0 0/1×  16 -0 های صاف عروقیانقباض ماهیچه

 MAPK 4- 16  ×4/1 4- 16  ×0/4مسیر سیگنالینگ 

 .جهت شناسایی مسیرهای بیوشیمیایی استفاده شد KEGGپایگاه داده  1

 

های  در تمامی جنبه MAPKدر پستانداران، مسیر سیگنالینگ 

شدن ایمنی سیستم ایمنی؛ از فازهای آغازین ایمنی ذاتی تا فعال

مسیر سیگنالینگ . (Dong et al. 2002)اکتسابی مشارکت دارد 

VGEF های های دندریتی، لنفوسیتی سلولفعالیت و توسعهT  و

دهد و موجب تحریک رشد  ماکروفاژها را تحت تاثیر قرار می

. (Ohm et al. 2003; Li et al. 2016)گردد تومورهای سرطانی می

روفاژها را از طریق عملکرد ماک 1وتروپینگونادکننده هورمون آزاد

                                                           
1 Gonadotropin-releasing hormone (GnRH) 

 .Min et al) دهد تحت تاثیر قرار می kappaBمسیر سیگنالینگ 

های هیپوتالاموس در  و سایر هورمون GnRH نقش. (2009

 Quintanar and) سیستم ایمنی به خوبی گزارش شده است

Guzmán-Soto 2013). 

 .Wijga et al)پذیری پایین صفات مرتبط با سیستم ایمنی  وراثت

چنین  و اثر قابل توجه عوامل محیطی بر این صفات و هم (2009

گیری فنوتیپ این صفات دلایل محکمی مشکلات مرتبط با اندازه

بر اساس )نژادی سنتی های اصلاح برای عدم کارایی مناسب برنامه

 مطالعه، این در. برای بهبود ژنتیکی سیستم ایمنی است( فنوتیپ
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و  یپیدل یسممتابول یقاز طر یژهبو 1 و 1، 0 ایه منقش کروموزو

انتخاب ژنومیک  .شد هنشان داد یمنیا یستمچرب در س یدهایاس

جایگزینی مناسب برای انتخاب  ،و مبتنی بر نشانگرهای ژنتیکی

های  حیوانات برتر و ارتقاء پتانسیل سیستم ایمنی در جمعیت

اد که امکان نشان د یجنتا. روندای به شمار می حیوانات مزرعه

 یها با استفاده از داده یمنیا یستمعملکرد س یکیژنت ییرتغ یجادا

چنین  هم. داردتطابق  یشینوجود دارد که با مطالعات پ یکژنوم

های مختلط توان و صحت بالاتری  این پژوهش نشان داد که مدل

 .های مبتنی بر اثرات ثابت دارندنسبت به مدل

 

 

 

 
 

 سپاسگزاری

جهت  یوست یونسن از دانشگاه آرهوس دانمارک بهاز پروفسور 

 GWMASحمایت مالی برای ژنوتایپینگ پرندگان و از کنسرسیوم 

 SNPهزارتایی نشانگر  96جهت در اختیار قرار دادن پانل  به

از کارکنان مرکز نگهداری و اصلاح . کنیم صمیمانه قدردانی می

نژاد مرغ  چنین از مرکز پرورش و اصلاح نژاد لاین آرین و هم

بومی آذربایجان غربی به دلیل در اختیار گذاردن پرندگان برای 

از دکتر مهدی سرگلزایی از . کنیم انجام تحقیق سپاسگزاری می

های علمی ایشان  دانشگاه گوئلف کانادا به جهت تمامی حمایت

های  جهت حمایت از دانشگاه تربیت مدرس به. عمیقاً سپاسگزاریم

های صنعتی ایران به ها و باکترییون قارچمالی و از مرکز کلکس

جهت فراهم نمودن میکوارگانیسم مورد نیاز این پژوهش 

 .سپاسگزاریم
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