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مرتبط با  QTLبلدرچين ژاپنی برای يافتن پنج هدف از اين پژوهش بررسی کروموزوم شماره 

پرنده بود که صفات  474جمعيت مورد مطالعه شامل . بود F2صفات استخوان در يک جمعيت 

. بررسی شدند QTLبا استفاده از سه نشانگر ريزماهواره برای يافتن گيری و ها اندازهفنوتيپی آن

 هایداده. کار برده شدهبQTL  تجزيهمدل برای  نهای به کمک يابی درون فاصلهروش مکان

 بر مبتنی ایفاصله درون يابینقشه روش با فنوتيپی برداری رکورد و ژنوتيپ تعيين به مربوط

درصد  پنجو  يکداری در سطح سطوح معنی. گرفتند قرار QTL تحليل و تجزيه مورد رگرسيون

قطر پای چپ، وزن استخوان ران، طول پای )صفت  نهمعنی دار برای  QTLنتايج حاصل . بود

راست، قطر پای راست، قطر استخوان ران، وزن پای راست، وزن درشت نی و وزن پای چپ، 

. بود GUJ0049ها، QTLتر اين ر برای بيشترين نشانگنزديک. را شناسايی کرد( وزن لاشه سرد

ژنی را در پليوتروپی و تک آثارو ( ايمپرينتينگ ژنومی)نتايج اين پژوهش نقش توارث غير مندلی 

 .دهدنشان می در اصلاح نژاد بلدرچين اهميت دارند کهاستخوان  چندين صفت
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-پرورش ماکیان در ایران و انتشار آن از طریق این کشور تاریخچه

یک امپراطوری بزرگ از قرن ( پرشیا)ایران . ای بسیار کهن دارد

( دهلی)میلادی بود و از هند  هفتقبل از میلاد تا  تقریبا قرن  پنج

آن،  در آن زمان و بعد از. تا دریاهای سیاه و مدیترانه گسترده بود

ها برای حمل و نقل در قرون وسطی ایران در محل تقاطع راه

محصولات، از قبیل ماکیان از شرق به غرب، هم از طریق خشکی 

های زیادی در حوالی ایران جنگ. و هم از طریق دریا قرار داشت

ها نیز توسعه و گسترش و کشورهای همسایه در طی این دوره

های باستان شناسی حفاری. های ماکیان را تسهیل کردجمعیت

های باستان تأیید کرده است حضور ماکیان را در ایران در زمان

(Mohammadabadi et al. 2010 .) بر اساس تحقیقاتWest and 

Zhou های یافت شده در ایران در سه منطقه وجود استخوان

جنوب شرقی )( Tepe Yahya)یحیی دو کشف در تپه : اندداشته

قبل  1111قبل از میلاد و  0411تا  0811متعلق به  ترتیببه( ایران

متعلق به ( شمال غربی ایران)از میلاد و دیگری در تخت سلیمان 

 از طرفی(. Mohammadabadi et al. 2010)قبل از میلاد  1111

تر مکانیسم در طول دهه گذشته مطالعات متعددی برای درک بیش

ی از بیماری ژنتیکی صفات پیچیده انجام شده و صفات زیاد

-تر ژنبیش. بررسی شده بودانسان تا صفات تولیدی در حیوانات 

ها شناسایی و مکانیسم مربوط به آن QTLهای بزرگ اثر و 

 ;Andersson 2001) استها شناخته شدهملکولی بعضی از ژن

Flint and Mott 2001; Korstanje and Paigen 2002) . طی

با اثر  QTLهای وعی، فراوانی اللهزاران سال به دلیل انتخاب مصن

 Carlborg) های اهلی شده افزایش یافته استمطلوب در بین لاین

et al. 2003.) های وسیله ژنتر صفات اقتصادی طیور بهبیش

و اطلاعات  (QTGs) شوندمربوط به صفات کمی کنترل می

های اصلاحی تواند در برنامهمی QTGsهای مربوط به ژن و جهش

انجمن بین  (.Abasht et al. 2006) ک نشانگر، مفید باشدبه کم

عنوان بهترین نشانگر ها را بهریزماهواره 1المللی ژنتیک حیوانی

های حیوانی معرفی کرده است جهت تعیین تنوع ژنتیکی گونه

(Mohammadifar and Mohammadabadi 2011 .) بر اساس

عات تعیین درصد کل مطال FAO ،22های ثبت شده توسط بررسی

                                                           
1
 International society for animal genetics 

 01ها انجام گرفته است و فاصله ژنتیکی با استفاده از ریزماهواره

اند ها را انتخاب کردهدرصد پژوهشگران ریزماهواره

(Mohammadifar and Mohammadabadi 2011 .) شناسایی

QTLگران و ژنتیک های موثر بر صفات اقتصادی برای اصلاح

استفاده از . دمند استکنند سورا بررسی می QTLدانانی که نقش 

تواند توانایی تعداد زیادی نشانگر با تراکم بالا در طول ژنوم می

وسیله را بالا ببرد و همچنین قدرت تشخیص به QTLتشخیص 

 .Korol et al) یابدافزایش می QTLزمان چند صفت یا هم تجزیه

های جستجو QTLعدم تعادل پیوستگی بین نشانگرها و  .(1995

 Aerts et) است  QTLیابیزم برای شناسایی و نقشهشده شرط لا

al. 2007.) های مختلفی برای شناسایی روشQTL  آثارو تخمین 

 Haley) های مبتنی بر رگرسیونتوان روشآن وجود دارد که می

and Knot 1992; Martinez and Curnow 1992)،  حداکثر درست

 Sen and) و مدل بیزی (Haley and Knot 1992) نمایی

Churchill 2001; Sillanpa and Corander 2002) را نام برد .

های تلاقی بر اساس جمعیت QTLیابی های نقشهتر روشبیش

های خالص حاصل از تلاقی برگشتی، هاپلوئیدهای دوتایی یا لاین

،  QTLیاهای هر نشانگر است که برای جایگاه (P2، P1)دو والد 

طور گسترده برای مطالعات به F2ی هاجمعیت. دو ژنوتیپ دارند

چندین روش نیز بر . شودژنتیک حیوانات و گیاهان استفاده می

که در آن غالبیت نادیده گرفته شده، توسعه  F2های اساس جمعیت

 .Wright and Mowers 1994; Whittaker et al) یافته است

1996; Jia and Xu 2007.)  چندین سال است که اصلاح نژاد

در پرورش حیوانات مطرح  مهمهای عنوان یکی از شاخههطیور ب

سال گذشته یکی از  91طی  (.Genchev et al. 2008) استشده

عوامل افزایش مقدار گوشت و سرعت رشد در طیور گوشتی 

توانایی و نقش . انتخاب بر اساس صفات اسکلت بوده است

های گوشتی ارتباط نزدیکی اسکلت در حفاظت از عضلات جوجه

-طور مستقیم اندازهبه ها دارد که معمولاًبا قابلیت زنده ماندن آن

ها با مشکلات پا از در نبود استخوان سالم، جوجه. شودگیری نمی

، 9راشیتیسم ،0، پای پیچیده2قبیل دیس کندرو پلازیای درشت نی

                                                           
2
 tibial dyschondroplasia 

3
 Twisted leg 

4
 Rickets 
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 Lilburn) شوندمواجه می 2و نقص استخوان 1خوردگی پشتپیچ

ه استخوان در طیور باعث ضرر مشکلات مربوط ب (.1994

-اقتصادی از قبیل افزایش مرگ و میر و قابل قبول نبودن لاشه می

. شودشود که در مجموع باعث کاهش وزن لاشه و عملکرد می

تر مشکلات اسکلتی به کمک تغذیه و مدیریت چه بیش اگر

 Whitehead et al. 2004; Whitehead) شودصحیح حل می

که ژنتیک نیز نقش قابل توجهی در این  ، اما واضح است(2004

و ساختار ژنتیکی نقش قابل  (Bishop et al. 2000) زمینه دارد

تحقیقات  .(Cook 2000) توجهی در توسعه سیستم اسکلتی دارد

های گوشتی و متعددی در زمینه صفات مرتبط با استخوان در لاین

ای در یک تحقیق از نژاده. گذار طیور انجام گرفته استتخم

داری در تراکم و طول استخوان تجاری و سنتی، تفاوت معنی

علاوه بر آن طول  .(Hocking et al. 2003)است نشان داده شده

پذیری گیرد که وراثتاستخوان توسط ژنتیک تحت تاثیر قرار می

است که ثابت شده .(Bishop et al. 2000)است  99/1آن حدود 

های یت سه نسلی از جوجهطول استخوان بازو در نتاج یک جمع

گیری شده از گوشتی در اثر انتخاب بر اساس شاخص اندازه

برابر این افزایش  دو چنینهم. صفات استخوان، افزایش یافته است

را در طول استخوان طیور بعد از هفت نسل انتخاب واگرا بر 

-و ثابت کردند که بی نداساس شاخص استخوان گزارش کرد

 اند از طریق انتخاب ژنتیکی بهبود یابدتونقصی استخوان می

(Bishop et al. 2000). 

عنوان به( Coturnix japonica) در دهه گذشته، بلدرچین ژاپنی

ترین حیوانات آزمایشگاهی برای تحقیقات علمی در یکی از مهم

 Cain) های تحقیقاتی مورد استفاده قرار گرفتهها و ایستگاهدانشگاه

and Cawely 1972) طور گسترده در تحقیقات فیزیولوژی هو ب

(Balthazart et al. 2003)رفتارشناسی ، (Mills and Faure 

 ;Jones et al. 1991; Sohrabi et al. 2012) ، ژنتیک(1991

Jabbari Ori et al. 2014; Moradian et al. 2014 ) و بیومدیکال

(Ratnamohan 1985) بلدرچین از لحاظ . استاستفاده شده

. لوژیکی و مورفولوژیک شباهت زیادی به گونه مرغ داردسیتو

عنوان حیوانی مهم در صنعت اطلاعات ژنتیکی بلدرچین ژاپنی به

                                                           
1
 Twisted back 

2
 Bone defect 

های پرنده نظیر مرغ و بوقلمون دامپروری در مقایسه با دیگر گونه

که  باشدبسیار اندک است و دارای نقشه ژنومی بسیار ناقصی می

هدف از این  .(Kayang et al. 2004) تر داردنیاز به مطالعات بیش

بلدرچین ژاپنی برای شناسایی  پنجمطالعه بررسی کروموزوم 

QTLهای مرتبط با استخوان است. 

 

پرنده  هشتپرنده نر و  هشت، تعداد F2برای تولید یک جمعیت 

 (S) به تعداد مساوی از دو سویه سفید (P) عنوان نسل والدماده به

 ماده وحشی× نر سفید )ها انتخاب و بین آن (W) و وحشی

(WS)  ماده سفید× و نر وحشی (SW) ) تلاقی دوطرفه صورت

از بین پرندگان نسل . گرفت که هر نر با یک ماده آمیزش داشت

از  .انتخاب شد (F2) پرنده برای تولید نسل دوم 09 ،(F1) اول

( نر 84 ماده و 29) 190تعداد  WS هایبا ماده SW هایتلاقی نر

تعداد   SWهایبا ماده WS هایو از تلاقی نر  F2(SWWS) پرنده

تلاقی . تولید شدند  F2(WSSW) پرنده( نر 109ماده و  42) 201

ماده  12) 04تعداد  ،نیز انجام شد WS هاینر و WS هایبین ماده

(  F2پرنده نسل 922در مجموع ) F2 (WSWS) پرنده( نر 20و 

تر، هر نر با سه ماده برای تولید نتاج بیش در این نسل. تولید شد

 902یابی شامل جمعیت ایجاد شده جهت نقشه. آمیزش داشت

ها در حین کشتار در پرنده بود که نمونه خون مربوط به تمام آن

لیتر از میلی 9/2برای این کار، . روزگی جمع آوری شد 09سن 

ستیکی های آزمایش پلاخون پرنده، به محض کشتار درون لوله

منظور جلوگیری از لخته شدن به) EDTAدرب دار که حاوی 

 .بود، ریخته شد( خون

شامل وزن سینه،  F2پرنده  922صفات فنوتیپی مربوط به تعداد 

استخوان سینه، وزن گوشت سینه، وزن ران، وزن گوشت ران، 

ستخوان ران، وزن اوزن استخوان ران، طول استخوان ران، قطر 

وزن استخوان بازو، طول استخوان بازو، قطر  استخوان درشت نی،

استخوان بازو، وزن پای راست، طول پای راست، قطر پای راست، 

گیری شد که وزن پای چپ، طول پای چپ و قطر پای چپ اندازه

گیری طول برای اندازه. این صفات با وزن لاشه سرد مرتبط بودند

استخوان جدا  های عضله ازها، ابتدا تمامی قسمتو وزن استخوان

و به ( متربر حسب میلی)و با استفاده از کولیس طول استخوان 

  هامواد و روش
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گیری و ثبت وزن استخوان اندازهگرم  11/1کمک ترازویی با دقت 

یابی صفات مربوط به برای مکان پنجکروموزوم شماره . شد

استخوان با استفاده از سه نشانگر ریز ماهواره  مورد بررسی قرار 

ای پلیمراز برای این کار ابتدا واکنش زنجیره .(1جدول )گرفت 

 Taqآنزیم یک واحدبلدرچین،  DNAاز  نانوگرم 111شامل 

DNA  ،از هر یک از پرایمرهای رفت  مولارمیکرو 29/1پلی مراز

میکرومولار  سه، PCR بافر، dNTPاز  مولارمیکرو 211و برگشت، 

با ( میکرولیتر 29حجم )مقطر میکرولیتر آب9/12و  MgCl2از 

-درجه سانتی DNA ،49واسرشته سازی دو رشته )برنامه حرارتی 

،  GUJ0059اتصال پرایمرها برای نشانگر  - ثانیه  01گراد به مدت

،  GUJ0100و برای نشانگر GUJ0049  ،0/98و نشانگر 0/92

درجه  02 رشته،سنتز  ،ثانیه 99گراد به مدت درجه سانتی 9/21

سیکل در دستگاه  09به تعداد  (ثانیه 41گراد به مدت سانتی

 .ترموسایکلر انجام شد

اکریل از ژل پلی تکثیر شده برای آشکارسازی و مشاهده قطعات

، تمام افراد برای الکتروفورزبعد از . درصد استفاده شد هشتآمید 

های از نشانگر. سه نشانگر ریز ماهواره تعیین ژنوتیپ شدند

آلل  سهنشانگر دارای ، یک پنجموجود بر روی کروموزوم شماره 

(GUJ0049)  للی بودندآو دو نشانگر دیگر دو (GUJ0100  و

GUJ0059.) مشخص شدند سهتا  یکها با اعداد آلل. 

های کروموزوم QTLمربوط به  آثارها و برای محاسبه موقعیت

 .های آماری زیر استفاده شد، از مدلپنجشماره 

ijklakjiijkl eaPSHY    

ijklikdkakjiijkl eiPdPaPSHY    

میانگین  k ،µفنوتیپ مشاهده شده افراد  Yijklدر مدل فوق، 

  iو dو  aهچ و جنس، عوامل ثابت  اثرترتیب به Sjو  Hiجمعیت، 

، غلبه (QQبا  qqاختلاف ژنوتیپ های هموزیگوت )افزایشی  آثار

و  qqاز میانگین دو ژنوتیپ هموزیگوت  Qqانحراف از میانگین )

QQ ) تفاوت دو ژنوتیپ هتروزیگوت )و ایمپرینتینگQq  در

برای حمل آلل سویه  kاحتمال شرطی حیوان  qQ .Pak)مقابل 

 Pik که هتروزیگوس باشد و  kاحتمال شرطی حیوان  Pdkوحشی، 

که هتروزیگوس است و آلل سویه  kاحتمال شرطی حیوان  

اثر تصادفی باقیمانده  eijkوحشی را از پدرش به ارث برده است، 

متقابل هچ و جنس با اثر  اثرهای ذکر شده، وه بر مدلعلا. است

نیز در دو مدل دیگر و اثر  QTLافزایشی، غلبه و ایمپرینتینگ 

و اثر متقابل جنس و اثر افزایشی  QTLمتقابل هچ و اثر افزایشی 

QTL  دیگر، اثر متقابل افزایشی و غلبه  تجزیهنیز در دوQTL  با

با هچ نیز مورد بررسی  QTL جنس و اثر متقابل افزایشی و غلبه

 . قرار گرفت

یابی درون استفاده شد، روش نقشه QTL تجزیهروشی که برای 

بر اساس  (Knott et al. 1998) ای مبتنی بر رگرسیون بودفاصله 

در فواصل یک سانتی مورگان در طول  QTLاین مدل آماری یک 

نوان عبود به Fای که دارای حداکثر آماره ، نقطه9کروموزوم 

دار برای تعیین معنی. در نظر گرفته شد QTLترین موقعیت محتمل

دار کروموزومی در های معنینیاز به تعیین آستانه QTLبودن 

بود که با استفاده از روش تبدیل  یک درصدو  پنج درصدسطوح 

دست آمده همقادیر ب (.Churchill and Doerge 1994) محاسبه شد

سری داده، برای ایجاد یک توزیع تجربی تعداد ده هزار  تجزیهاز 

-، رتبهQTLاز آماره آزمون تحت فرض صفر مبنی بر عدم وجود 

 GridQTLافزار آنلاین ها با استفاده از نرمتجزیه. بندی شدند

  .(Seaton et al. 2006) انجام شد

 

 
 .پنجکروموزوم  ای پلیمراز برایکار برده شده در واکنش زنجیرههای بهتوالی آغازگر -1جدول 

 0دما 
دامنه اندازه آللی 

(bp )2 

 1موقعیت  توالی آغازگر

(cM) 
 نشانگر

 ('3→'5)رفت  ('3→'5)برگشت 

0/92 214-210 GACAAAGTTACAGCTAGGAG TAGGTGCGAAAATCTCTGAC 1 GUJ0059 

0/98 291-224 CGGTAGCATTTCTGACTCCA GAAGCAGTGACAGCAGAATG 12 GUJ0049 

9/21 241-208 CAGAATATAAGGTCACAGCC GCATTTCCATCAGTACAACC 21 GUJ0100 

2بلدرچین ژاپنی بر اساس نقشه پیوستگی، پنجموقعیت نشانگرها روی کروموزوم  1
Base pair (بازجفت) ،دمای بهینه اتصال آغازگر به رشته الگو 0 
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 .F2های فنوتیپی پرندگان نسل خلاصه آمار توصیفی داده -2جدول 

 ب تغییراتدرصد ضری
انحراف معیار باقی 

 مانده
 صفت 1تعداد  2میانگین  (گرم)حداقل  (گرم)حداکثر 

 وزن لاشه سرد 921 9/119 191 01/921 22/10 29/12

 وزن سینه 044 011/02 921/12 811/90 218/9 101/1

 وزن استخوان سینه 044 918/0 091/1 801/2 029/1 219/1

 وزن گوشت سینه 040 111/24 001/12 211/90 212/9 104/1

 وزن ران 044 004/4 491/9 291/10 981/1 124/1

 وزن گوشت ران 049 008/8 891/1 911/41 900/9 902/1

 وزن استخوان ران 049 999/1 021/1 411/1 100/1 101/1

 طول استخوان ران 049 101/04 211/24 911/92 018/1 190/1

 قطر استخوان ران 048 049/2 401/1 211/0 228/1 181/1

 وزن استخوان درشت نی 911 944/1 001/1 441/1 100/1 128/1

 وزن استخوان بازو 044 221/1 021/1 441/1 148/1 198/1

 طول استخوان بازو 048 801/00 121/20 211/99 411/1 191/1

 قطر استخوان بازو 042 421/2 911/1 011/9 022/1 111/1

 وزن پای راست 911 248/1 101/1 211/1 199/1 190/1

 طول پای راست 911 041/01 101/29 211/04 281/1 191/1

 قطر پای راست 911 908/2 291/1 121/0 180/1 109/1

 وزن پای چپ 048 241/1 141/1 911/1 100/1 120/1

 طول پای چپ 048 101/01 04/22 111/09 141/1 109/1

 ی چپقطر پا 911 901/2 921/1 491/2 189/1 109/1
 ثابت جنس و هچ اثر عواملمیانگین تصحیح شده برای  2تعداد مشاهدات برای هر صفت،1

 

آمار توصیفی مربوط به صفات استخوان، شامل تعداد مشاهدات 

ثابت، اثر برای هر صفت، میانگین تصحیح شده هر صفت برای 

مانده و مقدار حداقل و حداکثر برای هر صفت، انحراف معیار باقی

 .استآورده شده 2باشد که در جدول ضریب تغییرات صفات می

با استفاده از نشانگرهای  پنجطی کاوش ژنومی کروموزوم 

طور همان. دار شناسایی شدمعنی QTLصفت  نهریزماهواره، برای 

 Gridافزار مدل به کمک نرم نهها با استفاده از که ذکر شد، داده

QTL ی که اثر افزایشی در مدل. شدند تجزیهQTL  در نظر گرفته

مورگانی و وزن سانتی پنجشد برای قطر پای چپ در موقعیت 

 پنجمورگانی با سطح احتمال استخوان ران در موقعیت صفر سانتی

اثر افزایشی برای هر دو . دار شناسایی شددرصد، جایگاه معنی

QTL ترین نشانگر به این دو جایگاه مثبت و نزدیکGUJ0059 

غلبه و افزایشی  آثاردوم که شامل  تجزیهدر (. 0جدول )باشد می

QTL  قطر (مورگانصفر سانتی)بود برای صفات قطر پای راست ،

-سانتی10)و قطر استخوان ران ( مورگانصفر سانتی)پای چپ 

برای . دار شناسایی شدمعنی QTLدرصد  پنجدر سطح ( مورگان

ات قطر پای چپ و صفت قطر پای راست اثر غلبه و برای صف

ترین نشانگر نزدیک .دار شدقطر استخوان ران اثر افزایشی معنی

و برای قطر  GUJ0059قطر پای چپ و راست  QTLبرای 

اثر افزایشی،  تجزیهدر (. 9جدول)است GUJ0100 استخوان ران 

برای  GUJ0049، نزدیک به نشانگر QTLغلبه و ایمپرینتینگ 

رشت نی و وزن پای چپ به صفات وزن استخوان ران، وزن د

 پنجمورگانی کروموزوم سانتی 10و  11، 4ترتیب در موقعیت 

برای صفت وزن درشت نی و وزن . شددار شناسایی جایگاه معنی

پای چپ فقط اثر غلبه مثبت بود و برای وزن استخوان ران فقط 

برای صفت قطر پای راست در . ایمپرینتینگ دارای اثر منفی بود

 GUJ0059 ،QTLمورگان نزدیک به جایگاه سانتیموقعیت صفر 

ایمپرینتینگ  اثردار شناسایی شد که این جایگاه نیز برای معنی

دار شد در معنی تجزیهمنفی بود، جایگاه دیگری که با این 

مورگانی کروموزوم و نزدیک به نشانگر سانتی 21موقعیت 

GUJ0100 این  .بود که مربوط به صفت قطر پای چپ است

  نتایج و بحث
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جز صفت وزن هب. ایمپرینتینگ منفی بود اثریگاه نیز دارای جا

درصد شناسایی شد، سطح  یکدرشت نی که با سطح احتمال 

درصد است  پنجهای شناسایی شده احتمال برای بقیه جایگاه

با  QTLاثر متقابل افزایشی  هایتجزیهدر (. 1، شکل 9جدول)

اثر متقابل  یهتجزبا جنس  QTLاثر متقابل افزایشی و غلبه  جنس

متقابل افزایشی، غلبه و  آثار با هچ QTLافزایشی و غلبه 

اثر متقابل افزایشی، غلبه و ایمپرینتینگ  با جنس QTLایمپرینتینگ 

QTL  آورده شده 11و  4 ،8 ،0 ،2ترتیب در جداول که بهبا هچ-

اثر  تجزیهدر . دار دیگری شناسایی شدندهای معنیاند نیز جایگاه

  .داری شناسایی نشدبا هچ، جایگاه معنی QTLفزایشی متقابل ا

 آثارافزایشی، غلبه، منشا والدی و  آثارمورد بررسی شامل  آثار

برای بعضی  شدطور که ذکر همان. ها با هچ و جنس بودمتقابل آن

شناسایی شد که شامل صفت قطر پای چپ  QTLصفات چندین 

 صفر و نه)ن ران ، وزن استخوا(مورگانیسانتی 12صفر، پنج، )

، (مورگانیسانتی 2 ،8 ،12 ،21)، طول پای راست (مورگانیسانتی

و  10)، قطر استخوان ران (مورگانیسانتی صفر)قطر پای راست 

، وزن (مورگانیسانتی 21)، وزن پای راست (مورگانیسانتی 12

 10و  12)، وزن پای چپ (مورگانیسانتی 11و  12)درشت نی 

 .بود( مورگانیسانتی

 
حاصل از برازش مدل اثر افزایشی، غلبه و  Fپروفیل آماره  -1شکل 

 پنجو  یکداری در سطح های معنیهای افقی آستانهخط. QTLایمپرینتینگ 

 .دهددرصد را نشان می

 

 .QTL اثر افزایشی تجزیهخلاصه نتایج حاصل از  -0جدول 

VQTL 5نشانگر
4 

 2Fآماره  QTLاثر 
موقعیت 

1(cM) 
 صفت

A (SE)3  

GUJ0059 92/1 (12/1)19/1 *82/2 9 قطر پای چپ 

GUJ0059 04/1 (11/1)12/1 *99/2 1 وزن استخوان ران 

 پنجدر سطح  QTLدار اثر معنی *2مورگان، بر حسب سانتی QTLموقعیت 1

واریانس 9، (اشتباه استاندارد) QTLاثر افزایشی  0در سطح کروموزوم، درصد 

QTL ،9 نگر به موقعیت ترین نشانزدیکQTL. 

 
 .QTL اثر افزایشی و غلبه تجزیهخلاصه نتایج حاصل از  -9جدول 

VQTL 6نشانگر
5 

 صفت (cM)1موقعیت  2Fآماره  QTLاثر 
A (SE)4 D (SE)3 

GUJ0059 19/2 - (12/1)12/1 *91/9 1 قطر پای راست 

GUJ0059 01/1 (12/1)10/1 - *99/9 1 قطر پای چپ 

GUJ0100 20/1 (19/1)12/1 - *91/9 10 استخوان ران  قطر 
واریانس QTL ،9اثر افزایشی  9، (اشتباه استاندارد) QTLاثر غلبه  0درصد در سطح کروموزوم،  پنجدر سطح  QTLدار اثر معنی *2مورگان، بر حسب سانتی QTLموقعیت 1

QTL ،2 ترین نشانگر به موقعیت نزدیکQTL 

 
 .QTL افزایشی، غلبه و ایمپرینتینگ آثار تجزیهز خلاصه نتایج حاصل ا -9جدول 

VQTL 7نشانگر
6 

 2Fآماره   QTLاثر  
موقعیت 

1(cM) 
 صفت

A (SE)5 D (SE)4 I (SE)3 

GUJ0059 19/2 (12/1)10/1 (12/1)10/1 (12/1)11/1- *81/0 1 قطر پای راست 

GUJ0049 11/1 (11/1)11/1 -  پای چپ وزن 10 90/0* -11/1(11/1) 11/1(11/1)

GUJ0100 20/2 (12/1)19/1 (10/1)10/1 (12/1)19/1- *18/9 21 قطر پای چپ 

GUJ0049 08/2 (11/1)11/1 (11/1)10/1 (11/1)12/1- *01/9 4 وزن استخوان ران 

GUJ0049 82/2 (11/1)11/1- (11/1)19/1 (11/1)10/1- **94/9 11 وزن درشت نی 

، (اشتباه استاندارد) QTLاثر ایمپرینتینگ 0درصد در سطح کروموزوم،  یکو  پنجدر سطح  QTLدار ترتیب اثر معنیبه **و  *2 مورگان،بر حسب سانتی QTLموقعیت 1
 .QTLترین نشانگر به موقعیت نزدیک QTL ،0واریانس QTL ،2اثر افزایشی QTL ،9اثر غلبه 9
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 .با جنس QTLاثر متقابل افزایشی  تجزیهخلاصه نتایج حاصل از  -2 جدول

VQTL 4نشانگر
3 

 2Fآماره  با جنس QTLاثر متقابل افزایشی 
موقعیت 

1(cM) 
 صفت

1 2 

GUJ0049 99/2  - (18/1)22/1 -  طول پای راست 8 19/2**

GUJ0059 09/1 (12/1)12/1  -  قطر پای چپ 9 20/9*

GUJ0059 49/2 (11/1)10/1  -  وزن استخوان ران 1 00/2**

GUJ0059 41/1 (91/1)29/0  -  وزن لاشه سرد 2 18/9*

ترین نشانگر به نزدیکQTL ،9واریانس 0درصد در سطح کروموزوم، و یک  پنجدر سطح  QTLدار ترتیب اثر معنیبه **و  *2مورگان، بر حسب سانتی QTLموقعیت 1

 QTLموقعیت 

 

 
 .با جنس QTL اثر متقابل افزایشی و غلبه تجزیهخلاصه نتایج حاصل از  -0جدول

 (cM)1موقعیت F2آماره  0VQTL 9نشانگر جنس و جنس QTLاثر متقابل 
 صفت

D(SE)6 A(SE)5  

- (18/1)94/1- 2 GUJ0049 14/2 *29/0 12 طول پای راست 

- (11/1)10/1 1 GUJ0059 49/2 *98/0 1 وزن استخوان ران 

(12/1)19/1 - 2 GUJ0049 48/1 *12/0 12 وزن درشت نی 

اثر QTL .9ترین نشانگر به موقعیت نزدیک QTL، 9واریانس 0درصد در سطح کروموزوم، پنجدر سطح  QTLدار اثر معنی *2ورگان، مبر حسب سانتی QTLموقعیت 1

 QTLاثر غلبه 2، (اشتباه استاندارد) QTLافزایشی 

 

 
 .با هچ QTL اثر متقابل افزایشی و غلبه تجزیهخلاصه نتایج حاصل از  -8جدول 

 و هچ QTLاثر متقابل 
 F2آماره  0VQTL 9شانگرن هچ

 

1موقعیت

(cM) 
 صفت

D(SE)  6 A(SE) 5 

(11/1)19/1- 

 
- 1 

GUJ0100 99/9 **29/2 21 وزن پای راست 
(11/1)19/1 - 9 

اثر QTL .9ترین نشانگر به موقعیت نزدیک QTL، 9واریانس 0درصد در سطح کروموزوم، یکدر سطح  QTLدار اثر معنی **مورگان، بر حسب سانتی QTLموقعیت 1

 QTLاثر غلبه 2، (اشتباه استاندارد) QTLافزایشی 

 
 .با جنس QTL اثر متقابل افزایشی، غلبه و ایمپرینتینگ تجزیهخلاصه نتایج حاصل از  -4جدول 

 F2آماره  3VQTL 9نشانگر جنس و جنس QTLاثر متقابل 
1موقعیت

(cM) 

 صفت

I(SE)7 D(SE)6 A(SE)5  

(11/1)12/1 - - - 2 GUJ0049 99/0 *09/2 12 وزن پای راست 

(11/1)12/1-  -  - 2 GUJ0049 99/9 *29/0 12 وزن پای چپ 

(11/1)10/1- - - 2 GUJ0049 91/9 *20/0 4 وزن استخوان ران 

- (19/1)12/1 - 1 GUJ0049 08/2 *94/2 12 قطر استخوان ران 

(11/1)19/1- (12/1)12/1 - 2 GUJ0049 49/9 **80/9 12 وزن درشت نی 

ترین نشانگر به نزدیک QTL، 9واریانس 0درصد در سطح کروموزوم، یکو  پنجدر سطح  QTLدار ترتیب اثر معنیبه **و  *2مورگان، بر حسب سانتی QTLموقعیت 1

 QTLاثر ایمپرینتینگ QTL ،0اثر غلبه 2، (اشتباه استاندارد) QTLاثر افزایشی QTL .9موقعیت 
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 .با هچ QTLاثر متقابل افزایشی، غلبه و ایمپرینتینگ  تجزیهخلاصه نتایج حاصل از  -11ول جد
 و هچ QTLاثر متقابل 

 F2آماره  0VQTL 9نشانگر هچ
 

 (cM)1موقعیت

 
 صفت

I(SE)0 D(SE)2 A(SE)9 

- (11/1)19/1- - 1 
GUJ0100 99/9 **2/2 21 

 وزن پای راست

- (11/1)19/1 - 9 

اثر QTL .9ترین نشانگر به موقعیت نزدیک QTL، 9واریانس 0درصد در سطح کروموزوم، یکدر سطح  QTLدار اثر معنی **مورگان، بر حسب سانتی QTLقعیت مو1

 QTLاثر ایمپرینتینگ QTL ،0اثر غلبه 2، (اشتباه استاندارد) QTLافزایشی 

 

و  شدمحاسبه  QTLوسیله واریانس فنوتیپی ایجاد شده به

منظور از واریانس فنوتیپی . داشت 11/1-49/9ای بین محدوده

، بخشی از واریانس فنوتیپی صفت مورد نظر است QTLناشی از 

 .شودایجاد می QTLوسیله که به

های والدی در نتاج است للآپذیری مندلی بیان مساوی از وراثت

(Andersson 2001) از طرف دیگر ایمپرینتینگ ژنومی بیان تنها ،

هاست للآکی از دو کپی ژن در نتاج بر اساس منشا والدی ی

(Barlow 1995 .) در بررسی اثر منشا والدی برای قطر پای راست

، قطر (مورگانیسانتی 10)، وزن پای چپ (مورگانیسانتی صفر)

-سانتی نه)، وزن استخوان ران (مورگانیسانتی 21)پای چپ 

دار جایگاه معنی( نیمورگاسانتی 11)و وزن درشت نی ( مورگانی

 .شناسایی شد که اثر منشا والدی برای همه صفات منفی است

ژنتیکی و  پارامترهای برآورد منظور به مختلفی مطالعات تاکنون

 بلدرچین در مختلف صفات بهبود چنین مطالب متعددی برایهم

 ;Mohammadabadi et al. 2010) استشده گزارش و ارائه ژاپنی

Ayatollahi 2012; Charati and Esmailizadeh 2013; 

Moradian et al. 2014; Rezvannejad 2014). دلیل نبودن به

-مطالعات مشابه در بلدرچین، صفات بررسی شده را با پژوهش

-گذار مقایسه میهای گوشتی و تخمهای انجام شده در جوجه

حاصل از تلاقی  F2با استفاده از یک جمعیت  ایدر مطالعه. کنیم

های لگهورن سفید، برای طول استخوان های گوشتی و مادهنر

-سانتی 242و 120) سههای درشت نی بر روی کروموزوم

و ( مورگانیسانتی 02) 10، (مورگانیسانتی 201) چهار، (مورگانی

، قطر استخوان درشت نی بر روی (مورگانیسانتی 04و  00) 20

 119) شش، (مورگانیسانتی 211-221) چهارهای کروموزوم

-سانتی 12) 11، (مورگانیسانتی 02) هشت، (مورگانیسانتی

، برای طول استخوان بازو بر (مورگانیسانتی 02)10، (مورگانی

 29) شش، (مورگانیسانتی 229) چهارهای روی کروموزوم

، برای قطر (مورگانیسانتی 90و  08) 20، (مورگانیسانتی

 11، (مورگانیسانتی 111) هفتاستخوان بازو بر روی کروموزوم 

-سانتی 02) 18، (مورگانیسانتی 99) 10، (مورگانیسانتی 99)

شد دار شناسایی جایگاه معنی( مورگانیسانتی 18) 20، (مورگانی

(Schreiweis et al. 2005.)  در این بررسی برای وزن استخوان

جایگاه  پنجمورگانی کروموزوم سانتی 12و  11درشت نی در 

-معنی QTLناسایی شد ولی برای صفت استخوان بازو دار شمعنی

 F2ای دیگر با استفاده از یک جمعیت در مطالعه. دار مشاهده نشد

های خالص لگهورن و حاصل از تلاقی نرهای گوشتی با ماده

در  چهارو  یکهای فایومی برای وزن پا بر روی کروموزوم

 های گوشتی حاصل از تلاقی با لگهورن و بر رویجوجه

های گوشتی حاصل از تلاقی با جوجه Zو  19، 8، 1کروموزوم 

 19و  2، 9، 1های فایومی، برای صفت طول پا بر روی کروموزوم

های گوشتی حاصل از تلاقی با لگهورن و بر روی در جوجه

های حاصل از تلاقی با فایومی، جوجه هشتو  یککروموزوم 

 پنج، چهارهای برای طول استخوان درشت نی بر روی کروموزوم

های گوشتی حاصل از تلاقی با لگهورن و بر روی جوجه 19و 

های حاصل از تلاقی با فایومی جوجه هشتو  یککروموزوم 

طی این پژوهش برای وزن پای . شددار شناسایی جایگاه معنی

 21و  12مورگانی، وزن پای راست سانتی 10و  12چپ در 

مورگانی سانتی هشتدر مورگانی و برای طول پای راست سانتی

بر روی  چنینهم. دار شناسایی شدمعنی QTL، پنجکروموزوم 

در این که  شددار شناسایی برای بال جایگاه معنی 1کروموزوم 

 Zhou et) داری یافت نشدمعنی  QTLمطالعه برای استخوان بازو

al. 2007). 

ها و مطالعات انجام شده در رابطه با ساختار QTLبررسی این 

های کاندیدا صفات اسکلتی و ژن QTLتواند نتیکی اسکلت، میژ
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با اعمال شناخته شده در توسعه، تمایز و بلوغ استخوان را 

فاکتورهای موثر بر رشد و . (Karsenty 1998) شناسایی کند

-توسعه استخوان که در طیور مورد مطالعه قرار گرفته شامل روش

. غذایی خاص استهای های مدیریت، تحرک پرنده و افزودنی

توانند هایی که با جذب مواد مغذی مرتبط هستند میمکانیسم

هایی باشند که بر روی صفات کاندیداهای مناسبی برای ژن

 (.Zhou et al. 2007)گذارند اسکلت تاثیر می

 آثارتر مواقع کننده وزن و اندازه بدن، در بیشهای کنترلژن

های تر اغلب استخوانزرگافراد ب. پلیوتروپی روی اسکلت دارند

های بیومکانیکی ها استرستری دارند و این استخوانبزرگ

-بنابراین ژن. کنندتر تحمل میبزرگتری را نسبت به افراد کوچک

طور غیر مستقیم بر توانند بهثر بر اندازه و وزن بدن، میؤهای م

مربوط  QTLشناسایی(. Rubin et al. 2007)اسکلت تاثیر بگذارند 

هایی که در ه استخوان در بلدرچین ممکن است به شناسایی ژنب

ها واریانس فنوتیپی اندازه و ترکیب استخوان در دیگر گونه

 . دخالت دارند، کمک کند

 نتیجه گیری کلی

 استخواندر این تحقیق تعدادی از نواحی ژنومی مرتبط با صفات 

ن نتایج ای. بلدرچین ژاپنی شناسایی شد پنجروی کروموزوم 

 آثارو ( ایمپرینتینگ ژنومی)پژوهش نقش توارث غیر مندلی 

در اصلاح  کهاستخوان  ژنی را در چندین صفتپلیوتروپی و تک

 . دهدنشان می نژاد بلدرچین اهمیت دارند
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