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، روش مطمئني در  ل حذف شرايط محيطي، به دليDNAروش انتخاب به كمك نشانگرهاي 
ژني مؤثر در كنترل ) هاي( پيوستگي و تعيين مكان  ي نقشه نژادي از طريق تهيه فرآيند اصلاح

اقتصادي كه -جهت داشتن صفات توليديابريشم توت به اين روش در كرم . صفات كمي است
در پژوهش حاضر، . رار گيردتواند مورد استفاده ق است، ميعمدتاً از گروه صفات كمي چند ژني 

تركيب  20، از AFLPهاي  مؤثر بر درصد قشر پيله به كمك نشانگرژني ) هاي( جهت تعيين مكان
ترتيب  به F2در سطح سه جمعيت  PstI /TaqIتركيب آغازگري  81آغازگري انتخاب شده از بين 

، بومي ليموئي  خالصهاي  ي حاصل از تلاقي سه جفت والدين از لاين پروانه 34و  36، 33شامل 
 DNA با استخراج. شداستفاده ) عنوان پايه پدري به( 107با چيني ) عنوان پايه مادري به( خراسان

و اتصال  PstIو  TaqIهاي برشي ها به كمك آنزيم و هضم آن كلروفرم-روش فنلبه 
 DNAاي ههضم شده نسبت به تكثير انتخابي تمامي نمونه DNAسازگارسازهاي مناسب به قطعات 

هاي تكثير شده به ژل نمونه. به كمك هر يك از تركيبات آغازگري انتخابي اقدام گرديد
هاي پيوستگي در هر  منتقل و پس از تعيين ژنوتيپ افراد، نقشه درصد 6ساز اكريلاميد واسرشته پلي

× ده تعداد نتاج نسل دوم از هر خانوا(هاي مورد مطالعه از طريق تشكيل ماتريس  يك از جمعيت
و  Map manager/QTXافزارهاي كمك نرمبه) ظاهر شده  شكلي تعداد باندهاي چند

Cartographer ver.2.5 كننده صفت مورد  هاي احتمالي كنترل ترسيم و در نهايت تعداد مكان
اي مركب در سطح حداقل آستانه نسبت  يابي فاصله تحليل مكان و  مطالعه در روش تجزيه 

تا فوق غالبيت ) مغلوب( عدد با اثرات تحت غالبيت 5و  2، 4ترتيب به ،LTR>13نمايي  درست
  .شدندشناسايي 

  

  مقدمه
ترين موجود زنده اقتصادي در صنعت نوغانداري جهت توليد  ابريشم توت با اهميت كرم

ابريشم طبيعي در  درصد 95كه امروزه بيش از  طوري به ،)Qeyasi 1995(ابريشم طبيعي است 
  ). Collard et al. 2005(آيد  دست مي رش اين حشره بهدنيا از پرو
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ابريشم به عنوان ماده اوليه در توليد محصولاتي مانند فرش، 
پارچه، پيراهن، شال گردن، آويزهاي ديواري و تزئينات داخلي 

هاي نجات، تودوزي لاستيك، رگساخت چترهمچنين در  منزل
و مواد عايق  جراحي، ساخت ادوات نظامي، نخخوني مصنوعي

علاوه به .گردد ميتفاده اسنيز و برخي ملزومات ديگر الكتريكي 
در انجام تحقيقات بنيادي و كاربردي از جمله اين موجود 

ي  هاي پيوستگي بر پايه يابي به نقشه مطالعات ژنومي، تهيه و دست
و مولكولي مختلف ) He et al. 2001(نشانگرهاي مورفولوژيكي

)Seidavi et al. 2008 (اكنون بقاي  .اي دارد كاربردهاي قابل توجه
ي و كيفي محصول ابريشم مصنعت در گرو افزايش بازدهي ك اين

. باشد بخشي به محصولات خروجي از اين صنعت مي و نيز تنوع
افزايش راندمان توليد ابريشم به عنوان محصول اصلي اين صنعت، 

فراهم ساختن شرايط (هاي علمي پرورش كارگيري روش مستلزم به
شرايط محيطي دما،  ي مناسب، استاندارد به لحاظ تأمين تغذيه

از يك سو ) رطوبت و نور مناسب، رعايت نكات بهداشتي و غيره
منظور تجميع  نژادي به و استفاده از دانش ژنتيك و اصلاح
ابريشم توت  كرم) هاي(حداكثري عوامل ژنتيكي مطلوب در نژاد

تا كنون جهت . )Jananshir 1996( تجاري، از سوي ديگر است
هاي مختلف  استراتژي از پر توليد يجارتي به ارقام بيا دست

بر مبناي مقدار صفات ) Eagles et al. 2001(والدين  انتخاب
 .Li et al(انتخاب ) هاي(مختلف يا از طريق برآورد شاخص

هاي  و كنترل ميزان شدت انتخاب و سپس اجراي تلاقي) 2001
 Javadi( شود مي استفادههمه ساله  شده هاي اصلاح لازم بين لاين

2007.(   
رغم داشتن  هاي اين حشره علي جا كه بسياري از ژنوتيپ از آن

اي  هاي مشابه خصوصيات ژنتيكي منحصر به فرد داراي فنوتيپ
هاي مشابه تحت شرايط اكولوژيكي مختلف  بوده و يا ژنوتيپ

وجود چنين تشابهات و . دهند هاي مختلفي را بروز مي فنوتيپ
گران  براي اصلاحهايي، موجبات ايجاد مشكلاتي  تفاوت
استفاده از  ).Okogbenin et al. 2008( گردد ابريشم مي كرم

حل مناسبي براي تفكيك نژادهاي مختلف  راهنشانگرهاي ملكولي 
موجود و انتخاب والدين  برآورد تنوع ژنتيكيمنظور   بهابريشم  كرم

 .Promboon et al( استهاي پرتوليد  مناسب براي توليد دورگه

زه از اين نشانگرها در شناسايي روابط فيلوژنتيكي امرو .)1995

ژني ) هاي(موجودات، انتخاب به كمك نشانگر، شناسايي مكان
هاي  هاي پيوستگي و كلون كردن ژن ي نقشه صفات كمي، تهيه
صفات مهم ). Promboon et al. 1995( گردد مفيد استفاده مي

، طول 3پيله، درصد قشر 2، وزن قشر پيله1اقتصادي نظير وزن پيله
ها  ويروس به باسيلو 5و مقاومت 4و ضخامت نخ ابريشم، باروري

عبارتي تحت  ي محسوب شده بهمابريشم از صفات ك در كرم
كنترل تعداد زيادي ژن با اثرات كوچك و نيز شرايط محيطي 

دقيق ) هاي(گيري از روش ها با بهره شناسايي اين مكان. باشند مي
كه داراي پيوستگي نزديك با  چون نشانگرهاي ملكولي مناسب

يابي به اطلاعات  صفت يا صفات مورد نظر باشند جهت دست
مورد نياز، كاهش خطرپذيري انتخاب و جلوگيري از هدر رفتن 

. نژاد اين حشره مفيد خواهد بود سرمايه و زمان در اصلاح
نژاد ملكولي يك موفقيت بزرگ در اين  اصلاحكه امروزه  طوري به

همچون ساير موجودات گياهي و ) Sima et al. 2006( موجود
كه  طوري  به). Ghanipoor et al. 2006( رود جانوري به شمار مي

نژاد گياهي و جانوري وجود  امروزه تعداد زيادي از مراكز اصلاح
ها و انتخاب به كمك  ي نشانگر چنين ظرفيتي را براي توسعه

هاي  ل آن نيز روشدنباو به )Huys et al. 2006( نشانگرها پذيرفته
هاي ژني احتمالي صفات  تحليل جهت جستجوي مكان  و  تجزيه

ي  هاي تجزيه در حال حاضر روش. اند كمي را توسعه داده شده
و  8اي مركب يابي فاصله ، مكان7اي يابي فاصله ، مكان6نشانگري تك
افزارهاي مختلفي بدان  ل و نرمومتدا 9اي چندگانه يابي فاصله مكان

عنوان  ابريشم توت به كرم ).Doira 1992( اند ائه گرديدهمنظور ار
ميليون خانوار كشاورز در  30يك منبع اقتصادي مهم براي حدود 

و نيز با كاربردهاي متنوع در ) ESCAP 1993(سرتاسر جهان 
 ، كشاورزي)Tomita et al. 2003( هاي داروسازي بخش

)Nagaraja and Nagaraju 1997(پزشكي و صنعت ، )Yuji 

، ديري نيست كه بررسي ژنومي آن با استفاده از )1998
                                                           
1 Cocoon Weight(C.W.) 
2 Cocoon Shell Weight(C.S.W.)  
3 Cocoon Shell Percentage(C.S.P.) 
4 Fertility 
5 Resistance 
6 Simple Marker Analysis(SMA) 
7 Interval Mapping(IM) 
8 Composite Interval Mapping(CIM) 
9 Multiple Interval Mapping(MIM) 
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كه در سال  طوري به. نشانگرهاي ملكولي مختلف آغاز شده است
ي پيوستگي ملكولي نسبتاً متراكمي با استفاده از  نقشه 2001

از ژنوم اين حشره  1نشانگرهاي راپيد و قطعات تكثير شده انتخابي
در همين سال با  .)Mackill et al. 1996( حشره ترسيم گرديد

ي  نقشه آغازگر 35و تركيباتي از  AFLPاستفاده از نشانگرهاي 
نشانگر ملكولي  1248پيوستگي ديگري ارائه شد كه متشكل از 

گروه پيوستگي بودند و هر  30نشانگر در  356از اين مقدار . بود
كل طول . شدند نشانگر مي 36تا  4گروه پيوستگي نيز شامل 

مورگان با ميانگين  سانتي 6512دست آمده  هي پيوستگي ب نقشه
- با اين حال به. مورگان بين دو نشانگر بود سانتي 2/18ي  فاصله

آمده اين نقشه از تراكم  ي پيوستگي به دست دليل طول بالاي نقشه
) هاي( تعيين مكان جهت). Tan et al. 2001( بالايي برخوردار نبود

از به اجراي دو مرحله ني )QTLs( صفت كميهر كننده  كنترل ژني
تجزيه و تحليل ) ب 2تهيه نقشه پيوستگي) الف: باشد مي

ترسيم  .درصد قشر پيله 3يمصفت ك كننده كنترل ژني) هاي( مكان
نقشه پيوستگي نقطه آغاز مطالعات ملكولي در ژنوم موجودات 

نقشه پيوستگي چارچوب يا زمينه مناسبي را براي . باشد زنده مي
اين . كند كننده صفت كمي فراهم مي ژني كنترل) هاي(تعيين مكان

هاي ژنوتيپي و  چارچوب به كمك تشكيل ماتريس بين داده
گيري شده در بين  هاي كمي مربوط به آن صفت كمي اندازه داده

افزار مناسب به دست  افراد والدين و افراد نسل دوم به كمك نرم
رحله كار هايي نياز به اجراي سه م در تهيه چنين نقشه. آيد مي
تعيين  - 2تهيه جمعيت تفرق،  -Goldsmith 1991( :1( باشد مي

. تحليل نقشه پيوستگي بين نشانگرها و تجزيه -3چندشكلي، و 
درباره تهيه جمعيت تفرق بايد گفت كه بدون توجه به روش 
تلاقي مورد استفاده جهت تهيه جمعيت تفرق، والدين انتخاب 

اي به لحاظ صفت يا صفات  توجه شده بايد داراي تفاوت قابل
در اين حالت جمعيت تفرق فراهم شده شامل . مورد بررسي باشند

. هاي نوتركيب است افراد با تركيب ژنتيكي والديني و ژنوتيپ
هاي نوتركيب مبناي محاسبه فواصل ژنتيكي  ميزان فراواني ژنوتيپ

. ها در هر گروه پيوستگي است بين نشانگرها و ترتيب آن
ابريشم بدين روش، هنوز در مراحل اوليه راه خود  كرمنژاد  اصلاح

                                                           
1 Selective Amplification DNA Fragment (SADF) 
2 Linkage map 
3 QTL analysis 

در كار ) با تراكم بالا( پيوستگي اشباع ي   است، چون تشكيل نقشه
نژاد ملكولي چه در تئوري و چه درعمل بسيار مهم  اصلاح

هاي بيشتري از  هاي پيوستگي شامل مكان  چنين نقشه. باشد مي
به كمك نشانگر  ي است كه در فرآيند انتخابمهاي صفات ك ژن

لذا با توجه  ).Sima et al. 2006( مدل خوبي را ارائه خواهند داد
هاي  پي قادر به توليد چندشكلي ال اف كه روش نشانگري اي به اين

 AFLPبيشتري است تحقيق حاضر با هدف شناسايي نشانگرهاي 
كننده صفت درصد قشر پيله با استفاده از  هاي كنترل پيوسته با ژن

ي پيوستگي و  ي نقشه ي تهيه ت تفرق نسل دوم و به واسطهجمعي
كننده اين صفات به كمك  ژني احتمالي كنترل) هاي (تعيين مكان
  .اي مركب انجام شد يابي فاصله ليل مكانحت  و  روش تجزيه

در بررسي حاضر از سه جمعيت نسل دوم حاصل از تلاقي بين 
ترتيب از نژادهاي  به( هاي نر پروانه هاي ماده در سه جفت پروانه

داراي تفاوت فنوتيپي  107بومي ليمويي خراسان و لاين ژاپني 
هاي ژني احتمالي  به منظور تعيين تعداد بيشتري از مكان) دار معني
كننده صفت درصد قشر پيله و مقايسه اثر جمعيت در نتايج  كنترل
براي   SPSSافزار  از نرم). 2جدول ( يابي ژني استفاده گرديد مكان

 .ها استفاده شد دار بودن تفاوت بين ميانگين بررسي معني
به جهت داشتن والدين اين  حاصل از F1ترتيب سه جمعيت  بدين

ترين مقادير فنوتيپي صفات مورد مطالعه، قادر به بيشترين و كم
 حداكثر تنوع ممكن براي تجزيه ونسل دوم با اج تنتوليد 
 ).Doira 1992; Baird et al. 1996( بودند خواهلازم هاي  تحليل

نوغان والديني، نسل اول و  پس از انجام سه دوره پرورش تخم
ها تنها  اور در ماده به دليل عدم وقوع كراسينگ ،نسل دوم

تا زمان  )-C20°( آوري و در سردخانه هاي نر جمع پروانه
  .شدندداري نگه DNAاستخراج 
   DNAاستخراج 

نجام ا كلروفرم -طور جداگانه و به روش فنل  ر بهنهر پروانه  براي
دست  هب DNAهر نمونه  .)Nagaraja and Nagaraju 1995( شد

 EDTA 1mM pH 8) TE  (Tris-HCl،ميكروليتر بافر 50آمده در 

10 mM درجه  4 دمايساعت در  24خوبي حل و به مدت هب
درجه  -20 دمايبه  ها اين تيوب نهايتاً. داري شد گراد نگهسانتي
 DNAهاي  نمونه .ندمنتقل گرديد تا زمان استفاده، گرادسانتي

   هامواد و روش
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استخراجي به كمك روش اسپكتروفتومتري تعيين غلظت ژنومي 
 .شدند

  1تعيين ژنوتيپ
گرم  نانو 50استخراجي به غلظت  DNAهاي  سپس تمامي نمونه

ميكروليتر تهيه و تمامي افراد نسل  100ليتر و در حجم  در ميلي
و مطابق  AFLPل اول و والدين با استفاده از نشانگرهاي دوم، نس
چهار تغييرات طي اندك با البته  Vos et al. (1995) با روش

   ندشدتعيين ژنوتيپ  زير همرحل
  ژنومي DNAهضم مرحله 
رقيق شده، توسط  DNAي  ميكروليتر از هر نمونه 10مقدار 
جهت ) چهاربازبر( TaqIو ) بازبر شش( PstIهاي برشي  آنزيم

مرحله گيرش يا در . شدند هضم آنزيميقطعات چندشكل توليد 
از  اي به انتهاهاي چسبنده اتصال سازگارسازهاي دو رشته

در مرحله . شداستفاده  =TaqI Tadو  PstI = Padسازگارسازهاي 
 PstI و TaqIاز آغازگرهاي ، ي تكثير مقدماتي گسترش يا مرحله

  . استفاده شد 3′ بدون نوكلئوتيد اضافي در انتهاي
  2تكثير انتخابي

استخراجي كه مرحله گسترش را  DNAهاي  در اين مرحله نمونه
اند، بعد از افزودن مخلوط شامل آغازگرهاي  سر گذاشته پشت

طراحي شده بر اساس توالي سازگارسازها و توالي ( اختصاصي
                                                           
1 Genotyping 
2 Selection 

مورد نظر كه منبع توليد ) هاي برشي ناحيه برش آنزيم
، )1جدول ( يين نشانگر در سطح ژنوم بودهها و تع چندشكلي

 مرازپلياي  هاي زنجيره تحت سيكل دمايي طي فرآيند واكنش
)PCR (در اين روش جهت محدود كردن قطعات . تكثير شدند

 3'تكثير شونده، از افزودن نوكلئوتيدهاي انتخابي در انتهاي 
  .گرديد استفاده  1آغازگرها مطابق جدول شماره 

  ها مشاهده چندشكلي
محصول مرحله چهارم به دست آمده با هر جفت آغازگر 

 6اختصاصي مورد استفاده، ابتدا با استفاده از ژل آكريل آميد 
 GT nucleic acidدر دستگاه الكتروفورز عمودي درصد

Sequencing cell-BioRadـ Sequi-Gen مدلPV3000  بارگذاري
آميزي شده  رنگو الكتروفورز نموده و بعد از اتمام اين مرحله ژل 

 GS-800 Calibratedاسكنربه كمك دستگاه با نيترات نقره را 

Densitometer مشاهده و از آن  در رايانهافزار مربوطه  و نرم
  .تهيه گرديد JPGلازم در فرمت  تصاوير
  تحليل نقشه پيوستگي بين نشانگرها  و  تجزيه

جفت نشانگر  20اطلاعات ژنوتيپي به دست آمده به كمك 
قبولي را در بين والدين  شكل و قابل پي كه باندهاي چند ال اف اي

نقشه  نشان دادند، جهت تهيه 107ليمويي خراسان و لاين 
  يك  ترتيب با اعداد به( پيوستگي بر مبناي وجود و عدم وجود باند

   تركيبگذاري هر ي نام و نحوه استفاده در مرحله تكثير انتخابيمورد تركيبات آغازگري  -1 جدول
  آغازگر

  PstI آغازگرهاي  TaqI آغازگرهاي  نام تركيب

TP01 5′-GATGAGTCCTGAGCGAAGC5′-GACGGCCGTCATGCAGAT 
TP02 5′-GATGAGTCCTGAGCGAAGC 5′-GACGGCCGTCATGCAGAAC 
TP03 5′-GATGAGTCCTGAGCGAACA5′-GACGGCCGTCATGCAGAT 
TP04 5′-GATGAGTCCTGAGCGAAAT 5′-GACGGCCGTCATGCAGAT 
TP05 5′-GATGAGTCCTGAGCGAAAG5′-GACGGCCGTCATGCAGAGA 
TP06 5′-GATGAGTCCTGAGCGAAAG5′-GACGGCCGTCATGCAGAC 
TP07 5′-GATGAGTCCTGAGCGAACA5′-GACGGCCGTCATGCAGAAG 
TP08 5′-GATGAGTCCTGAGCGATG 5′-GACGGCCGTCATGCAGAAC 
TP09 5′-GATGAGTCCTGAGCGATC5′-GACGGCCGTCATGCAGAAC 
TP10 5′-GATGAGTCCTGAGCGAAT5′-GACGGCCGTCATGCAGAAC 
TP11 5′-GATGAGTCCTGAGCGAACA5′-GACGGCCGTCATGCAGTC 
TP12 5′-GATGAGTCCTGAGCGATG5′-GACGGCCGTCATGCAGTAT 
TP13 5′-GATGAGTCCTGAGCGATAC 5′-GACGGCCGTCATGCAGTAT 
TP14 5′-GATGAGTCCTGAGCGATA 5′-GACGGCCGTCATGCAGTAT 
TP15 5′-GATGAGTCCTGAGCGAAGC 5′-GACGGCCGTCATGCAGTAT 
TP16 5′-GATGAGTCCTGAGCGAAAG5′-GACGGCCGTCATGCAGTAT 
TP17 5′-GATGAGTCCTGAGCGAACA5′-GACGGCCGTCATGCAGTA 
TP18 5′-GATGAGTCCTGAGCGAAAG5′-GACGGCCGTCATGCAGTA 
TP19 5′-GATGAGTCCTGAGCGAAGC5′-GACGGCCGTCATGCAGATG 
TP20 5′-GATGAGTCCTGAGCGAACA5′-GACGGCCGTCATGCAGATG 
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 Mapافزارهاي گذاري و سپس جهت استفاده در نرم نمره )و صفر

Manager/QTX  وCartographer ver.2.5  به كدهايA ،B ،C  و
D يپي، هاي ژنوت با تشكيل ماتريس اين داده افزارها تبديل، تا نرم

به ) مورگان سانتي( مقادير نوتركيبي بين نشانگرها و فواصل نقشه
 كمك تابع كوزامبي را مشخص تا نقشه پيوستگي ترسيم گردد

)Nagaraju and Singh 1997; Manly and Olson, 1999.( 
هاي پيوستگي با تعيين ژنوتيپ افراد نسل دوم از هر جمعيت  نقشه

هاي ژنوتيپي به ابعاد تعداد  همورد مطالعه و تشكيل ماتريس داد
  شكلي تعداد باندهاي چند× )نفر 36و  34، 33( نتاج نسل دوم

افزار به كمك نرم) باند چند شكل 178و  171، 142( ظاهر شده
  .مربوطه ترسيم شدند

درصد قشر صفت كننده  كنترل ژني) هاي( مكانتجزيه و تحليل 
كننده صفات كمي  ژني احتمالي كنترل) هاي(در تعيين مكان پيله

با بررسي ارتباط بين  Cartographer ver.2.5 افزار مورد مطالعه نرم
هاي ژنوتيپي حاصل  هاي فنوتيپي ركوردگيري شده با ارزش ارزش

از نشانگرها و تعيين توزيع فنوتيپي هر صفت در جمعيت با 
و رگرسيون خطي ساده وجود  t-studentهاي  اجراي آزمون

كننده هر صفت  احتمالي كنترل) هاي(با مكانپيوستگي بين نشانگر 
كننده ژني احتمالي كنترل) هاي(جهت تعيين مكان. تعيين شد

پي كه در  ال ف ا نشانگري اي صفت مورد بررسي به كمك روش
نشانگري داراي مزيت استفاده آسانتر،  هاي مقايسه با ساير روش

سطح و پوشش  ، قدرت تفكيكهاي ژني آشكارسازي بيشتر مكان
 از باندهاي چندشكل ،)Vos et al. 1995( باشد بيشتري از ژنوم مي

و ترسيم نقشه ها  و تعيين ژنوتيپ افراد جمعيت تفرق به كمك آن
   .پيوستگي استفاده شد

  اي مركب  يابي فاصله روش مكان
هاي رگرسيوني خطي پيچيده  در اين روش با استفاده از آزمون
كننده هر  احتمالي كنترل) هاي(انوجود پيوستگي بين نشانگر با مك

و آزمون ) LOD(1نمايي به صورت نمره لگاريتم تابع درستصفت 
مقادير بيشترين   اين.  شوند بررسي مي) LRT(2نسبت درست نمايي
ژني صفات كمي را نسبت به عدم ) هاي( احتمال وجود مكان

در ضمن نوع  .در بين هر دو نشانگر نشان خواهد داد ها وجود آن

                                                           
1 LOD 
2 LRT 

احتمالي در سطح آستانه ) هاي(يزان اثرات هر يك از مكانو م
 .شوند   نمايي نيز در اين روش محاسبه مي لگاريتم نسبت درست

ها و مراحل پرورش جهت تهيه منبع  ها و اجراي تلاقي تهيه لاين
ابريشم كشور و نيز اجراي  در مركز تحقيقات كرم DNAاستخراج 

ه بيوتكنولوژي شمال مراحل آزمايشگاهي تحقيق در پژوهشكد
  .كشور واقع در رشت انجام گرفت

  

هاي فنوتيپي صفات وزن پيله، محاسبه و مقايسه ميانگين ارزش
وزن قشر پيله و درصد قشر پيله در هر يك از والدين و نتاج نسل 

هاي اين صفات بين  اول و نسل دوم، نشان داد كه مقادير ميانگين
 و والد نر) تر با مقادير فنوتيپي پايين( اسانوالد ماده ليمويي خر

بودند  دار داراي تفاوت معني) با مقادير فنوتيپي بيشتر( 107
)01/0P< .( دهنده وجود  نيز نشانفنوتيپي  هاي واريانسمحاسبه

بيشتر در جمعيت نسل دوم به دليل بروز تفرق ژني و نيز واريانس 
يني و نسل اول نسل والد هاي وجود واريانس كمتر در جمعيت

و نيز به ها در نتيجه انتخاب  به دليل خلوص بالاي آنترتيب  به
هاي  محاسبه واريانس. ستها جهت هتروزيگوت بودن تمامي آن

پذيري عام كه به ترتيب با استفاده از  محيطي، ژنتيكي و نيز وراثت
محاسبه ميانگين واريانس موجود در بين افراد نسل والديني 

تفاوت بين كل واريانس موجود در بين افراد ، محاسبه 3خالص
نسل دوم با ميانگين نسل والديني و در نهايت از نسبت بين 
واريانس ژنتيكي موجود در افراد نسل دوم به كل واريانس موجود 
در بين افراد نسل دوم به دست آمدند، دلالت بر سهم بيشتر عوامل 

محيطي ژنتيكي در بروز صفت مورد بررسي نسبت به شرايط 
 810و  944، 930از بين تعداد كل كه  طوري به ).3جدول ( داشت

گانه  هاي سه ترتيب براي هر يك از جمعيتباند قابل مشاهده به
و ) درصد 11/18(171، )درصد 27/15(142مورد بررسي تعداد 

ي نتاج نسل دوم از  كليه. باند چندشكل بودند) درصد 97/21(178
داد باند چندشكل تعيين ژنوتيپ هر خانواده به لحاظ اين تع

به ترتيب  ،تعداد باندهاي چندشكل به دست آمده از بين. شدند
از لاين ( باند چندشكل مربوط به والد ماده 40و  81، 66تعداد 

                                                           
اند، تغييرات هاي خالصلاين P2و  P1با توجه به اين كه نسل والديني  3

  .ها تنها منشأ محيطي داردموجود در آن

    نتايج و بحث
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باند چندشكلي  138و  90، 76و تعداد ) بومي ليمويي خراسان
در مجموع ميانگين تعداد  .بود )107از لاين( نرعلق به والد مت
شكل ظاهر شده به ازاي هر جفت آغازگر انتخابي  اندهاي چندب

نشانگر  9/8و  55/8، 10/7ترتيب مورد استفاده در هر جمعيت به
 18، 16نقشه پيوستگي هر جمعيت به ترتيب شامل تعداد  .بودند

ي پيوستگي حاصل  كل طول نقشه. گروه پيوستگي بودند 24و 
مورگان و  انتيس 60/2392و  50/2582، 40/2186ترتيب  به

در گروهاي پيوستگي نيز  نشانگري بين هر دو  متوسط فاصله
  .مورگان تعيين شدند سانتي 95/14و  45/16، 37/18

كننـده صـفت مـورد بررسـي بـه روش       كنترل) هاي ( يابي ژنمكان
  اي مركبفاصله

اين . شناسايي شد) QTL( مكان ژني مختلف 11در مجموع تعداد 
ژنـي   هـاي  ه بـدون اسـتثناء حـاوي مكـان    تعيـين شـد    تعداد مكان

بـراي  ). 4جـدول (كننده براي صفت درصد قشر پيلـه بودنـد   كنترل
هاي نسل دوم مـورد   صفت درصد قشر پيله در هر يك از جمعيت

مكان ژني در سطح آستانه حداقل  5و  2، 4ترتيب تعداد مطالعه به

اد ايـن تعـد  . به دست آمد 13نمايي بالاتر از  نسبت لگاريتم درست
ترتيب در  هاي مورد مطالعه به هاي ژني در هر يك از جمعيت مكان
بـا  . قرار داشتند 21، 9، 3و  12، 11 ،13، 9، 1هاي پيوستگي  گروه

مكـان ژنـي تعيـين     5، تعـداد  4از جدول ) h )30توجه به مقادير 
، )h>0( شده براي صفت مورد بررسي داراي اثـر تحـت غالبيـت   

) h=81/0-20/1( اي اثر غالبيت نسبيمكان ژني نيز دار يكتعداد 
ــوق    5و  ــر فـ ــر داراي اثـ ــده ديگـ ــان ژنـــي مشـــخص شـ مكـ

 هـاي ژنـي   هـر يـك از مكـان    R2مقدار  .هستند) h<20/1(غالبيت
)QTLs (   احتمالي به دست آمده براي صفت درصد قشـر پيلـه در

، بيـانگر  )4جـدول  ( گانه مورد پژوهش هاي سه هر يك از جمعيت
ها بـر تنـوع فنـوتيپي از صـفت      QTLك از ميزان درصد تأثير هر ي

اي كـه بـه    گونـه  بـه . هاست مورد نظر در سطح هر يك از جمعيت
-86/51و  درصد 63/2-75/12، درصد 25/1-16/2ترتيب مقدار 

درصــد از تنــوع فنــوتيپي مــورد مشــاهده در هــر يــك از   31/19
دست آمـده از آن جمعيـت    هاي ژني به تأثير مكان ها تحت جمعيت

  .باشند مي
  

 دومهاي فنوتيپي صفات مورد بررسي در والدين و افراد نسل اول و نسلميانگين ارزش -2جدول 

 والدين  صفت
F1 F2   تفاوت بين والدين)t-value(   ميانگين والدين  ليمويي خراساني  107لاين  

  *S.C.P.(  02/0 ±23/22  02/0±23/15  02/0±73/18  877/3±089/18  95/1±54/17  999/41(پيله قشر درصد
   يك درصددار در سطح احتمال اختلاف معني*                                  

 
 ابريشم توت صفات مورد بررسي در كرمپذيري عمومي  واريانس فنوتيپي، واريانش ژنتيكي، وراثت -3جدول 

  صفت
واريانس   واريانس فنوتيپي

لاين ليمويي   )2H( پذيري وراثت  )VG(واريانس ژنتيكي  )VP(محيطي
  )F2(نسل دوم  )F1(نسل اول  107لاين   خراسان

  S.C.P.(  0854/0  5276/0  2581/0  7748/1  186/0  64/57  997/0(پيله قشر درصد

 
ن نوارهـاي چنـد شـكل بـا علامـت پيكـا      . درصـد  6آكريل آميد  بر روي ژل پلي) TP18)TAAG- PTAآغازگر مربوط به PCRبخشي از الكتروفورز محصول  -1شكل 

كه به ترتيب از چپ بـه  ) Parental( دهنده افراد والد نشان PUC8 ،Pبا نام ) Ladder=size marker( دهنده شاخص اندازه نشان .Laddدر اين تصوير . اند مشخص شده
و  F1fترتيب از چپ به راست د نسل اول كه بهدهنده افرا نيز نشان Fاست،  )P90كه در اين تصوير( 107و نر ) P22كه در اين تصوير( ي ليمويي خراسان راست والد ماده

F2f  ،والدين نسل اول مادهF1m  وF2m باشند دهنده نتاج نسل دوم حاصل از هر جفت از والدين نسل اول مي ساير اعداد نيز نشان. باشند والدين نسل اول نر مي .  
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  LRT>13ي مركب با حداقل ا يابي فاصلهبه روش مكان مابريش ژني شناسايي شده براي صفت درصد قشر پيله در كرم هاي مكان -4جدول 

  كننده صفت كمي مورد نظر از ابتداي گروه پيوستگي ي كنترلر به مكان ژنگترين نشاننزديك* 
  h :اگر . فزايشي استنسبت اثرات غالبيت به اh<0  باشد اثر تحت غالبيت يا مغلوب، اگرh=0-0.2  باشد اثر افزايشي، اگرh=0.21-0.80  باشد اثر غالبيت نسبي، اگرh=0.81-1.2  باشد

  ).Stuber et al. 19871( باشد البيت ميباشد اثر فوق غ h>1.2اثر غالبيت و اگر 
 

ها در يك  در بررسي حاضر كه مبتني بر شناسايي چندشكلي
پي است،  ال ف ا با استفاده از روش نشانگري اي جمعيت نسل دوم

. اولاً داشتن جمعيت نسل دوم داراي تفرق مناسب ضروري است
نتايج برخي همين دليل نژادهاي والديني مورد استفاده مطابق با به

كه روي نژادهاي والديني يكسان انجام شده، مناسب ها  پژوهش
زيرا ) Baird et al. 1996; Dalirsefat et al. 2009( است  بوده

دار به لحاظ خصوصيات مورد والدين انتخابي داراي تفاوت معني
ثانياً صفت انتخابي مورد مطالعه بايد . )2جدول ( بررسي بودند
عوامل ژنتيكي باشند نه محيطي كه با توجه به تأثير  بيشتر تحت

براي صفت ) درصد 80بيش از ( پذيري عام محاسبه ميزان توارث
هايي است كه در  ابريشم از گونه كرم .گونه بودند مورد مطالعه، اين

كه هر  جايي از آن. شود جنس ماده آن تبادل كروموزومي انجام نمي
ب به كمك نشانگرهاي دو گروه نشانگرهاي ملكولي غالب و مغلو

AFLP شوند لذا  پيوستگي استفاده مي  و رپيد جهت ترسيم نقشه
. نشانگرهايي كه داراي پيوستگي هستند، دافع هم خواهند بود

چون نشانگرهاي مغلوب دوبل در افراد جمعيت نسل دوم نشان 
شان در هر گروه  شوند لذا محاسبه صحيح موقعيت مكاني داده نمي

براي رفع اين ). Sima et al. 2006( پيوستگي مشكل خواهد بود
در ترسيم نقشه پيوستگي، تقسيم  Promboon et al. (1995)نقيصه 

امي نشانگرهاي چندشكل جنس ها به دو گروه، يكي شامل تم داده
ماده و ديگري شامل تمامي نشانگرهاي چندشكل جنس نر را 

كه اين بهترين روش جهت اصلاح عدم وقوع . پيشنهاد كرد
با علم به اين موضوع در . اور در افراد ماده خواهد بود كراسينگ

هاي جنس نر نسل والديني و نسل  پژوهش حاضر تنها از پروانه
هاي ظاهر  درصد ميانگين چندشكلي .اند ده شدهاول و دوم استفا

بت به ميانگين تعداد كل باندهاي قابل مشاهده در شده نس
و  11/18، 27/15ترتيب  هاي نسل دوم مورد مطالعه به جمعيت

 Javadiمقدار آن در بررسي انجام شده توسط. درصد بود 97/21

 Mirhosseini et al. (2009)درصد، در گزارش  086/19 (2007)
بوده  درصد Tan et al. (2004) 61درصد، در گزارش  14/24

گروه   صفت
  پيوستگي

نشانگر  ترين نزديك
از سمت  QTLبه 

 *چپ
  QTL  نشانگرهاي مجاور

  نسبت
  نمايي درست

)LRT(  

 اثر افزايشي
)H1:a( 

 اثر غالبيت
)H2:d( ha  

 
R2 

درصد 
قشر 
  پيله
  

  جمعيت اول

1  1 TP10/170-TP08/395  CSP 1/1 27/14  2470/0 7478/1- 0761/7-  0130/0 

1  2  TP08/395-TP10/163  CSP 1/2  09/15  2517/0 2178/2- 8112/8-  0146/0 

9  41  TP15/182-TP20/570  CSP 9/41  37/13  2451/0- 9772/0 9869/3-  0125/0 

13  2 TP20/222-TP12/154  CSP 13/2  25/18  3289/0 8931/1 7558/5  0216/0 

 جمعيت دوم

11  7 TP01/181-TP07/280  CSP 11/7  62/20  2956/0 2836/1 3423/4  0263/0 

12  6 TP13/125-TP12/183  CSP 12/6  05/27  6756/0 7127/1 5351/2  1275/0 

 جمعيت سوم

3  5 TP07/225-TP03/248  CSP 3/5  33/25  0728/1 0189/1- 9497/0-  2897/0 

3  6 TP03/248-TP07/205  CSP 3/6  68/25  1393/1 9328/0- 8187/0-  3005/0 

9  1 TP18/240-TP10/311  CSP 9/1  45/23  8028/0- 1980/1- 4922/1  1931/0 

21  3 TP17/295-TP17/110  CSP 21/3  01/26  3987/1- 3394/1- 9576/0  5186/0 

21  4 TP17/110-TP18/350  CSP 21/4  63/26  1896/1- 3054/1- 0973/1  4951/0 
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تواند در ارتباط  تفاوت در ميزان چندشكلي ظاهر شده مي. است
هاي مورد  ، لاين)Vos et al. 1995( جفت نشانگرهاتعداد نوع و با 

استفاده از . باشد) Tan et al. 2001( ، نوع جمعيت تفرقاستفاده
يز ابزاري جهت آشكار كردن سطوح پي ن ال اف اينشانگرهاي 

با استفاده  .)Manly and Olson 1999( هاست بالايي از چندشكلي
جدول (مورد استفاده در اين پژوهش AFLPجفت آغازگر  20از 
، ميانگين تعداد باندهاي چندشكل مشاهده شده به ازاي هر )1

هاي نسل دوم مورد مطالعه  جفت نشانگر در هر يك از جمعيت
اين مقدار نزديك به . باند بوده است 9/8و  55/8، 10/7بترتي به

، Javadi (2007) 14/10ابريشم توسط  ميانگين اعلام شده در كرم
Dalirsefat at al. (2009) 2/9 اي كمتر از  ملاحظه طور قابل و نيز به

 Luو  7/35به ميزان  Tan et al. (2001)ميانگين اعلام شده توسط 

and Xiang (2005) اين تشابه و تفاوت . بود 4/36يزان به م
به تواند  گيري شده فوق مي مشاهده شده در پارامترهاي اندازه

ابريشم و تركيبات  هاي والديني كرم ترتيب به يكسان بودن لاين
هاي  ها در پژوهش آغازگري مورد استفاده و نيز متفاوت بودن آن

ده بين به دست آم اندازه نشانگرهاي چندشكل .نسبت داد مربوطه
هاي  جفت باز بودند كه در ارتباط مستقيم با آنزيم 595تا  95

ها  بنابراين با توجه به نوع اين آنزيم. استبرشي مورد استفاده 
به دست آمده هاي پيوستگي  تعداد گروه. نتايج متفاوت خواهد شد

و  18، 16گانه نسل دوم  هاي سه به ترتيب در هر يك از جمعيت
 .Javadi et al. ندبود) نشانگر 178و  171، 142شامل (گروه 24

تعداد  Dalirsefat at al. (2009)گروه پيوستگي،  6تعداد  (2007)
گروه  30تعداد  Tan et al. (2001)، )3(گروه پيوستگي 24

با گروه پيوستگي  19تعداد  Lu and Xiang (2005)پيوستگي، 
با  Goldsmith (1991)و نيز  پي ال اف استفاده از نشانگرهاي اي

 Yujiگروه پيوستگي،  23، تعداد پي ال اف نشانگر آر 60استفاده از

گروه پيوستگي و  28نيز به كمك نشانگرهاي رپيد تعداد  (1998)
 .Yamamoto et alدر جديدترين نقشه پيوستگي ژنتيكي توسط 

گروه ارائه  28پي تعداد  ان نشانگر اس 534با استفاده از  (2006)
البته تاكنون بر اساس نتايج تعدادي ديگر از . ستگرديده ا

هاي مختلف نشانگري تعداد  تحقيقات انجام شده به كمك روش
ي پيوستگي نيز ارائه  هاي پيوستگي متفاوتي براي نقشه گروه
 Goldsmith 2002; Miao et al. 2005; Nagaraju and( اند  شده

Nguu et al. 2005; Gaviria et al. 2006(. ختلاف در علت ا
توان به تعداد و نوع نشانگرها،  هاي پيوستگي را مي تعداد گروه

روش نشانگري مورد استفاده به لحاظ توان توليد سطحي از 
ها، نوع جمعيت تفرق مورد استفاده، ميزان چندشكلي  چندشكلي

متوسط فاصله پيوستگي و  كل طول نقشه .حاصل مرتبط دانست
به دست آمده براي هر يك  ستگيپيو  هاي بين نشانگرها در نقشه

ترتيب  هاي نسل دوم مورد بررسي در اين تحقيق به از جمعيت
اما اين . سانتي مورگان بوده است 15 از تر پايينو  2390بيش از 

به  Javadi (2007)مقادير براي نقشه پيوستگي ارائه شده توسط 
 .Mirhosseini et alسانتي مورگان،  0234/27و  7/1918ترتيب 

تفاوت  .مورگان بود سانتي 94/18و  9/3466ترتيب  نيز به (2009)
رغم تشابه نژادهاي والديني،  در طول نقشه پيوستگي را كه علي

هاي  نوع جمعيت تفرق، روش نشانگري مورد استفاده، آنزيم
و نوع تركيب آغازگري مورد استفاده، مشاهده شده را  برشي
 تركيب عداد جفتتوان به تعداد افراد جمعيت تفرق، ت مي

حاصل كه خود به  هاي ي مورد استفاده و ميزان چندشكليآغازگر
دليل تفاوت احتمالي موجود در شرايط مراحل آزمايشگاهي و نيز 
تفاوت در تركيب ژنومي جمعيت تفرق نسل دوم و چگونگي 

يا  )مستقيم يا معكوس( استفاده بين دو لاين والديني مورد تلاقي 
توان  مي هاي مورد استفاده و سوشتژي تلاقي عبارتي با استرا به

هر چه وضعيت نشانگرها در نقشه پيوستگي از . مرتبط دانست
تراكم بالايي برخوردار باشند، طول نقشه كمتر و بلعكس خواهد 

هاي پيوستگي از  ميانگين فاصله بين نشانگرها در گروه. بود
 رسيد نميمورگان  سانتي 20هاي پيوستگي اوليه به كمتر از  نقشه

)Sima et al. 2006 .(جهت شناسايي محل ژن)اصلي يا ) هاي
مورگان  سانتي 20ماژور، ميانگين فاصله نشانگرها بايد كمتر از 

براي تعيين مكان ژن كنترل كننده يك صفت كمي در ژنوم  .باشد
 10نشانگري كمتر از  فواصلميانگين پيوستگي با  بايد نقشه

هاي به  اد نشانگرها در پيوستگيتعد .دمورگان تهيه شو سانتي
تا  2دست آمده از سه خانواده جمعيت نسل دوم مورد مطالعه بين 

هاي پيوستگي  كه بدين لحاظ نيز با نقشه. نشانگر متغير بودند 44
تفاوت موجود . ارائه شده از سوي محققين ديگر نيز تفاوت دارد

مورد  روش نشانگري ،تعداد نشانگرهانوع و توان به  را نيز مي
تعداد . نسبت داد ، تعداد افراد جمعيت تفرق و غيرهاستفاده
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هاي ژني كه در خصوص صفت درصد قشر پيله به كمك   مكان
اي مركب به دست آمد، نشان از تفاوت در  يابي فاصله روش مكان

كننده صفت ياد شده در  هاي ژني احتمالي كنترل تعداد اين مكان
نشانگري،   هايي كه از روش ه آنچ. مقايسه با نتايج ديگران دارد

اند همانند  نژادهاي والديني و جمعيت تفرق مشابه استفاده كرده
Javadi (2007)  كه براي صفت درصد قشر پيله تعداد سه مكان

اي مركب كه دو تا در  تحليل فاصله و ژني را بر اساس روش تجزيه
گروه پيوستگي اول و ديگري در گروه پيوستگي دوم قرار 

 .Dalirsefat at al، ارائه دادند و )csp2-2 ،csp1-2b ،csp1-2a(ندداشت

(2009) ،Mirhosseini et al. (2009)  8و  25كه به ترتيب تعداد 
تفاوت موجود را . مكان ژني بر اساس اين روش ارائه دادند

 جفت نشانگرهاي مورد استفاده، تعدادمتفاوت توان به تعداد  مي
حاصل، احتمال عدم  هاي چندشكلي افراد جمعيت تفرق، تعداد

يكسان بودن شرايط آزمايشگاهي فراهم شده براي مراحل 
آر و ساير مراحل، عدم تركيب ژنتيكي  سي ، پيDNAاستخراج 

روش تهيه آن كه به رغم يكسان بودن  يكسان جمعيت تفرق علي
گاه از  هاي نسل دوم هيچ جمعيت( طريق جمعيت نسل دوم بوده

كه هر دو از  ديگرنسل دوم به جمعيت نسل دوم يك جمعيت 
والديني مشابه مشتق شده، كاملاً يكسان نبوده  هاي جفت لاين
كه در پژوهش حاضر از جمعيت تفرق نسل دوم  خصوصاً آن

، انتخاب آستانه )استفاده شده است حاصل از تلاقي معكوس
مختلف مستقيم هاي  ، استفاده از تلاقينمايي متفاوت نسبت درست

تواند از عوامل ايجاد كننده تفاوت در نتايج  ميس و غيره معكويا 
. كننده صفت مورد نظر باشد هاي ژني كنترل مكانمربوط به تعداد 
كننده صفت درصد قشر  هاي ژني احتمالي كنترل در مجموع مكان

، 17/6كننده  ترتيب توصيف پيله به دست آمده در اين پژوهش به
بقيه تنوع موجود . باشند مي درصد تنوع فنوتيپي 7/179و  38/15

هاي اول و دوم به لحاظ صفت درصد قشر پيله توسط  در جمعيت
پذير نبوده بلكه ممكن است تحت اثر  هاي ژني توصيف اين مكان
ژني احتمالي ديگر و يا نتيجه اثرات متقابل ژنوتيپ ) هاي( جايگاه

 اما وجود تنوع زياد در بين افراد). Rabiei, 2003(و محيط باشد
احتمالي به ) QTLs(هاي ژني جمعيت سوم را كه تحت تأثير مكان

هاي  توان به اثرات افزايشي بين اين مكان باشند، مي  دست آمده مي
ها و مكان QTLتفاوت در تعداد . ژني و يا بروز خطا نسبت داد

هاي  هاي پيوستگي كه بر مبناي داده ها در گروه آن هر يك از 
هاي  ي شده از هر يك از جمعيتفنوتيپي و ژنوتيپي گردآور

توان به تفاوت موجود در  را مي) 4جدول ( گانه نسل دوم سه
 ،تواند به دلايلي چون ها كه خود مي محتواي ژني بين جمعيت

، )107نژاد خراساني و ( تفاوت در محتواي ژنتيكي افراد والديني
شونده  جا اور و نيز وجود ساختارهاي ژنومي جابه وقوع كراسينگ

تا كنون ). Tan et al. 2001(ها باشد، نسبت داد ترانسپوزوم يا
هايي نيز با اهداف شناسايي نشانگرهاي ملكولي پيوسته با  پروژه

هاي نشانگري براي  صفات توليد ابريشم جهت توسعه روش
سازي موضعي توسط محققين ديگر  مقاصد انتخاب و نيز همسانه

هاي  ديگر و جمعيتهاي والديني  هاي مشتق از لاين با جمعيت
 Luدر همين راستا. انجام شده استتفرق مشابه و غيرمشابه نيز 

and Xiang (2005)  با استفاده از روشAFLP  و جمعيت تفرق
هاي ژني احتمالي  هاي برگشتي جهت تعيين مكان حاصل از تلاقي

كننده صفات وزن پيله، وزن قشر پيله، وزن شفيره، تعداد دو  كنترل
، سه 19و  6ي صفت وزن پيله در گروه پيوستگي مكان ژني برا

، سه 19و  14، 3مكان ژني براي وزن قشر پيله در گروه پيوستگي 
و  2،11مكان ژني براي صفت درصد قشر پيله در گروه پيوستگي 

ملكولي كارگيري روش  با تمام اين اوصاف به .شناسايي كردند 15
ارائه زيرا . باشد مي ابريشم در ابتداي راه خود نژاد كرم  اصلاحدر 
در  )با تعداد بيشتر نشانگر چندشكل( تر متراكمهاي پيوستگي  نقشه

 نژادي، اين زمينه چه به لحاظ استنباطات تئوريك و چه عملي به
امكان هايي  تهيه چنين نقشه .باشد داراي اهميت مي بسيار

هاي ژني احتمالي بيشتري از صفات مهم توليدي  تشخيص مكان
هاي ژنتيكي پيشين گزارش نشده را  شان در نقشهكه وجودرا 

توانند در فرآيندهاي مختلف انتقال ژن و  فراهم كرده كه مي
در ). Sima et al. 2006( انتخاب به كمك نشانگر بسيار مهم باشند

پي چون داراي تكرارپذيري بالاست لذا  ال ف ا اين ميان روش اي
ارزش جهت مطالعه ژنتيكي  ها ابزار با پيوستگي حاصل از آن  نقشه

تشخيص  نشانگرهاي خاص برايتعيين ابريشم جهت  در كرم
هاي خاص جهت جستجوي تغييرات در فراواني آللي و  سوش
اقتصادي مهم  –ژني صفات كمي ) هاي(تحليل مكان  و  تجزيه

هاي فنوتيپي  هاي نشانگري با داده تجزيه و تحليل داده .خواهد بود
از طريق بررسي همبستگي بين  ر پيلهصفت درصد قشمربوط به 
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اي را براي  ، وجود نشانگرهاي پيوستهها اين دو گروه از داده
چون  اين نتايج هم .آشكار كرد صفت مورد بررسي در اين پژوهش

دهد كه لزوماً  نشان مي تحقيقات پيشيننتايج بسياري ديگر از 
را اين زي. اي با وزن بالاتر داراي درصد قشر بالاتري نيست پيله

با توجه به  .گردند كنترل مي هاي مختلف خصوصيات توسط ژن

اهميت اين صفت به عنوان صفت توليدي مهم در ارزيابي ميزان 
 ها توليد در صنعت نوغانداري، از اين نشانگرهاي پيوسته با آن
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