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منظور بررسی اثر نشانگرهای ژنتيکی در افزايش پاسخ به انتخاب و کاهش ميزان  در اين تحقيق به

قطعی استفاده  سازیهای ژاپنی از شبيه روزگی در بلدرچين 82خونی برای صفات وزن بدن تا  هم

مورد نظر برای صفات وزن بدن در زمان تولد، يک، سه و چهار  QTLمقادير واريانس . شده است

مقدار افزايش پاسخ به انتخاب بر اثر . منظور شد 16/1و  12/1، 36/1، 82/1ترتيب برابر ‌هفتگی به

نسبت به حالت بدون استفاده از ( RQTL)صفات مورد نظر  QTLمنظور نمودن مقادير واريانس 

 بيشترين مقدار. دست آمدند‌هدرصد ب 12/4و  11/6، 28/8، 13/6ترتيب ‌بهQTL (Rbase )اطلاعات 

افزايش پاسخ به انتخاب برای صفت وزن بدن در چهار هفتگی بود که يکی از دلايل آن را 

خونی ‌مقادير هم. پذيری نسبت به ديگر صفات وزن بدن نسبت داد‌توان به کمتر بودن وراثت‌می

درصد بودند که برای  يکنيز با استفاده از اطلاعات نشانگر کاهش يافت که اين مقادير زير 

 همخونی کاهش ضريب همچنين يکی از دلايل. های اصلاح نژاد طيور مقداری بهينه است‌برنامه

بنابراين استفاده از . است فردی اطلاعات اساس وزن بدن صرفاً بر صفت برای نر پرندگان انتخاب

گيری ‌ها نه تنها برای صفات مشکل از نظر اندازه‌های اصلاحی بلدرچين‌اطلاعات نشانگرها در برنامه

ه برای صفات وزن بدن نيز مناسب است البته سودمندی استفاده از اطلاعات نشانگر به تجزيه و بلک

 .های اصلاح نژادی نيز بستگی خواهد داشت‌تحليل اقتصادی برنامه

 های کلیدی‬واژه

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

10
 ]

 

                               1 / 6

mailto:ajavad65@gmail.com
https://mg.genetics.ir/article-1-1657-fa.html


 جواد احمدپناه و همکاران  ...روزگی در 82پاسخ به انتخاب صفات وزن بدن تا 

 

 23 1411 بهار/ 1شماره / هفدهمدوره / ژنتیک نوین

 

 

در حدود قرن یازدهم ( Coturnix japonica)بلدرچین ژاپنی 

ها این پرنده به طبقه گالیفرم. عنوان یک پرنده خانگی اهلی شد‌به

یک منبع خوبی (. Crawford 1993)و خانواده فازیانیده تعلق دارد 

برای تولید پروتئین حیوانی است و پرورش تجاری آن نقش 

 Baumgartner 1994; Panda)مهمی در صنعت جهانی طیور دارد 

and Singh 1990.) های اخیر ‌صفات وزن بدن و نرخ رشد در دهه

مورد انتخاب قرار گرفته چرا که از صفات اقتصادی مهم  شدت‌به

(. Sohrabi et al. 2012)شوند های اصلاحی محسوب میدر برنامه

ژنیک رشد در بلدرچین ژاپنی را های زیادی، طبیعت پلیبررسی

 Akbas et al. 2004; Narinc et al. 2010; Vali et)اند اثبات کرده

al. 2005 .)های ژنتیکی د که همبستگیشش ای گزار‌در مطالعه

های ‌برای صفات وزن بدن در بلدرچین بیشتر از همبستگی

در یک (. Akbas et al. 2004)محیطی دائمی و فنوتیپی است 

های ژنتیکی میان صفات وزن ‌د که همبستگیشمطالعه گزارش 

در (. Vali et al. 2005)باشد ‌بدن در سنین مختلف مثبت و بالا می

های ژنتیکی و فنوتیپی ‌د که همبستگیشارش مطاله دیگر گز

باشد ‌پارامترهای نمودار رشد در بلدرچین ژاپنی نسبتاً بالا می

(Narinc et al. 2010 .)رغم مطالعات انجام شده در این زمینه، ‌علی

های پیوستگی انجام ‌های اندکی در رابطه با شناسایی گروهبررسی

ی کنترل کننده صفات ها‌شده است و همچنین تعداد اندکی از ژن

 Tsudzuki)یابی شده است ‌مهم اقتصادی در این گونه نقشه

های کنترل کننده صفات کمی اطلاعات حاصل از جایگاه(. 2008

(1
QTL )تواند برای افزایش پیشرفت ژنتیکی و همچنین ‌می

وسیله کاهش فاصله ‌های اصلاحی به‌افزایش قابلیت اعتماد ارزش

کار رود این امر بدین مفهوم است ‌انتخاب بهنسل و افزایش شدت 

های کنترل کننده صفت مورد نظر ‌که نشانگرهای مذکور با ژن

انتخاب مورد  توانند در فرآیند‌طور مؤثری پیوسته هستند و می‌به

های ‌توسعه نقشه(. Schrooten et al. 2005)استفاده قرار گیرند 

AFLPژنتیکی بلدرچین با 
2 (Roussot et al. 2003 ) و نشانگرهای

عنوان راهی برای شناسایی ‌به( Kayang et al. 2004)ریزماهواره 

                                                           
1 
Quantitative trait loci 

2 
Amplified fragment length polymorphism 

QTLالبته قبل از تلاش . اندها برای صفات مختلف استفاده شده

های اصلاح ‌ها به برنامه‌های عمده و ورود آن‌برای شناسایی ژن

مشاهده شده در یک اسکن  QTLنژادی، آزمون شناسایی وجود 

های مستقل ضروری ‌وسیله استفاده از جمعیت‌اولیه ژنوم به

در یک بررسی روی (. Spelman and Bovenhuis 1998)باشد ‌می

های QTLمنظور شناسایی ‌یک جمعیت بلدرچین ژاپنی که به

مرتبط با صفات وزن بدن در سنین مختلف و همچنین صفات 

مربوط به ضریب تبدیل غذایی انجام شد، نتایج نشان داد که 

QTL مورگان ‌سانتی 23تا  4مرتبط به این صفات را در فاصله های

 .Esmailizadeh et al)پیدا نمودند  1روی کروموزوم شماره 

 22های مرتبط با وزن بدن تا سن ‌QTLای ‌در مطالعه(. 2012

روزگی در نواحی کاندیدا از ژنوم را در بلدرچین ژاپنی بررسی، 

فاوتی برای صفات مت QTLنتایج نشان داد که مقادیر واریانس 

 .Rezvannezhad et al)وزن بدن در سنین مختلف وجود داشت 

سبب افزایش پاسخ به  QTLبنابراین استفاده از اطلاعات (. 2012

شود که این افزایش به ‌انتخاب ژنتیکی برای صفات اقتصادی می

لذا . بستگی دارد QTLوسیله ‌مقدار واریانس ژنتیکی بیان شده به

برای  QTLبررسی استفاده از اطلاعات  هدف تحقیق حاضر

روزگی روی پاسخ به انتخاب ژنتیکی و  22صفات وزن بدن تا 

های ژاپنی با استفاده از برنامه ‌خونی در بلدرچین‌نرخ هم

 .سازی قطعی است‌شبیه

 

نر با  04سازی شد که در آن ‌های مجزا شبیه‌یک جمعیت با نسل

. یابند‌طور تصادفی آمیزش می‌ماده به 0به  نر 1ماده با نسبت  244

نتاج از  02ماده و هر نر نیز  12نر و  12نتاج که شامل  20هر ماده 

 2044کل تعداد نتاج هر جنس شامل . هر جنس تولید کردند

عنوان ‌ها بهدر میان نتاج، بهترین نرها و ماده. نتاج بود( 12×044)

نتاج  2044نر از میان  04در ابتدا . والدین نسل بعد انتخاب شدند

(424/4=Pm ) دسترس  نتاج قابل 2044ماده از میان  244و

(423/4=Pf )برای تشکیل جمعیت پایه فرض شده . انتخاب شدند

واینبرگ بوده و -است که جمعیت بزرگ و در تعادل هاردی

در ارزش  QTLاطلاعات . همچنین در تعادل فاز گامتی است

  مقدمه

  ها‌واد و روشم
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که با وزن بدن همبستگی داشته و  عنوان یک صفت‌ژنوتیپی کل به

فرض دیگر عدم . دارد مدنظر قرار گرفت 1پذیری معادل ‌وراثت

وزن بدن و صفات موجود در  QTLوجود اثرات پلیوتروپی بین 

. شاخص انتخاب بود، در نتیجه همبستگی صفر فرض شد

ژنیک در نسل پایه نیز ‌و اجزای پلی QTLهمچنین همبستگی بین 

و وزن بدن به مقدار  QTLهمبستگی بین . صفر فرض شده است

بستگی داشته و مقدار اثر آن نمایانگر بخشی از QTL (q )اثر 

فرضی  QTLوسیله ‌واریانس ژنتیکی صفت وزن بدن بوده که به

و  QTLجهت محاسبه همبستگی ژنتیکی وزن بدن با . شود‌بیان می

همبستگی . استفاده شد     و    ژنیک از روابط ‌اجزای پلی

ترتیب از روابط ‌ژنیک بهو اجزای پلی QTLفنوتیپی وزن بدن با 

      
          و   

 Schrooten et)دست آمدند ‌هب  

al. 2005 .)خونی بینی میزان پیشرفت ژنتیکی و نرخ هم‌پیش

های ای با نسلسازی قطعی برنامه انتخاب تک مرحلهوسیله شبیه‌به

SelAction (Rutten et al. 2002 )افزار ‌ده از نرممجزا و با استفا

این برنامه نرخ پیشرفت ژنتیکی را با استفاده از روش . انجام شد

کند بینی نااریب خطی چند صفتی محاسبه می‌بهترین پیش

(Villanueva et al. 1993 .) همچنین مقدار کاهش در واریانس

و شدت ( Bulmer 1971)گیرد ناشی از انتخاب را نیز در نظر می

انتخاب را برای اندازه جمعیت محدود و همبستگی بین 

کند ‌های شاخص اعضای خانواده را تصحیح می‌ارزش

(Meuwissen 1991 .) در این برنامه فرض بر آن است که ساختار

بینی نرخ ‌صورت سلسله مراتبی و تصادفی است و پیش‌آمیزشی به

 Wray)دت است خونی بر اساس تئوری سهم ژنتیکی بلند مهم

and Thompson 1990.) 

 

شناسایی شده در این بررسی بر اساس نتایج رضوان  QTLاثرات 

نژاد و همکاران برای صفات وزن بدن در سنین مختلف در 

(. Rezvannezhad et al. 2012)های ژاپنی بوده است بلدرچین

 QTLکنید مقادیر واریانس مشاهده می 2طور که در جدول ‌همان

درصد بوده و این  1برآورد شده برای همه صفات در حدود 

مقدار سبب افزایش پاسخ به انتخاب برای صفات وزن بدن شده 

بیشترین مقدار افزایش رشد ژنتیکی نسبت به حالت پایه . است

 0برای صفت وزن بدن در ( QTLبدون استفاده از اطلاعات )

(. 2جدول )درصد برآورد شده است  40/0هفتگی بوده که برابر 

یکی از دلایل بیشتر بودن افزایش پاسخ به انتخاب برای صفت 

پذیری ‌توان کمتر بودن مقدار وراثتهفتگی را می 0وزن بدن در 

این مقادیر . در مقایسه با دیگر صفات وزن بدن دانست( 40/4)آن 

د درص QTLدهند که برای صفات وزن بدن حتی اگر نشان می

کمی از واریانس را توجیه کند رشد ژنتیکی مناسبی حاصل 

 QTLافزایش پاسخ به انتخاب بر اساس اطلاعات . خواهد شد

محققین برای گاو . توسط محققین مختلفی بررسی شده است

 04تا  0مورد استفاده از  QTLشیری ذکر کردند که هنگامی که 

نند پاسخ کدرصد واریانس ژنتیکی صفات اقتصادی را بیان می

 Schrooten et)دهد درصد افزایش نشان می 22تا  0اقتصادی از 

al. 2005 .) 

 

 
 همبستگی فنوتیپی پایین محور قطر پذیری روی قطر، همبستگی ژنتیکی بالای محور قطر وضرایب وراثت -1 جدول

 BW0 BW1 BW2 BW3 BW4 صفت

BW0 31/4±42/4 03/4±42/4 00/4±41/4 04/4±41/4 00/4±40/4 

BW1 01/4±12/4 02/4±11/4 01/4±40/4 04/4±40/4 03/4±40/4 

BW2 01/4±11/4 00/4±13/4 04/4±12/4 01/4±42/4 01/4±42/4 

BW3 00/4±11/4 04/4±42/4 00/4±40/4 00/4±42/4 01/4±42/4 

BW4 02/4±14/4 03/4±14/4 02/4±40/4 10/4±12/4 03/4±40/4 

 (BW4)و چهار هفتگی ( BW3)، سه هفتگی (BW2)، دو هفتگی (BW1)، یک هفتگی (BW0)وزن بدن در زمان تولد 

 

 

  ها‌واد و روشم
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 QTLهمراه اطلاعات ‌و به BLUP شده به روش های اصلاحی برآورد‌مقادیر پیشرفت ژنتیکی حاصل از انتخاب بر پایه ارزش -2جدول 

   رشد ژنتیکی  

 )%( 3افزایش رشد ژنتیکی BLUP QTL )%( 2واریانس QTL 1صفت

BW0 20/1 102/4 103/4 10/3 
BW1 03/1 010/4 032/4 12/2 

BW3 12/1 121/2 110/2 14/3 
BW4 13/1 002/2 200/2 40/0 

 (BW4)و چهارهفتگی ( BW3)، سه هفتگی (BW1)، یک هفتگی (BW0)وزن بدن در زمان تولد 1
 QTLوسیله ‌درصد کل واریانس توجیه شده به 2
 QTL ،100×(RQTL-Rbase/Rbase)درصد پاسخ بیشتر ناشی از منظور نمودن اطلاعات 3

 

های مرتبط QTLای حساسیت به آسیت را هنگامی که ‌در مطالعه

کنترل شد  درصد از واریانس ژنتیکی را بیان کردند 0تنها 

(Pakdel et al. 2005 .)های انجام شده بر روی گروهی از بررسی

ها اند که در این بررسیای متمرکز شدهانتخاب تک مرحله

 Spelman)درصد  -0برآوردها برای افزایش پیشرفت ژنتیکی از 

and Garrick 1997 ) درصد + 140تا(Spelman et al. 1999 )

 .اندبوده

های اصلاح نژادی منوط به نامهدر بر QTLاستفاده از اطلاعات 

. های متفاوت و مستقل استها در جمعیتQTLشناسایی 

QTLهای مختلفی های استفاده شده در این تحقیق در بررسی

 .Rezvannezhad et al)برای صفات وزن بدن تایید شده است 

گیری بوده وزن بدن در سنین مختلف به آسانی قابل اندازه(. 2012

کار گرفته شود ‌هعنوان یک پارامتر در شاخص رشد ب‌تواند بهو می

(Francesch et al. 1997 )هایی که سبب بنابراین استفاده از روش

های افزایش رشد ژنتیکی برای این صفات شود سرعت برنامه

1از  استفاده البته سودمندی. بخشداصلاح نژادی را بهبود می
MAS 

 حاصل سود و نشانگرها کمک با نژادیاصلاح هایبرنامه هزینه به

 دست‌هب QTL اطلاعات از استفاده در نتیجه که ژنتیکی پیشرفت از

هنگامی که بخش بیشتر واریانس توسط  .بستگی دارد آید،می

شود این افزایش پاسخ به انتخاب به توجیه می QTLاطلاعات 

صورت خطی است ‌یابد که این افزایش بهمیزان زیادی افزایش می

 (.1شکل )

                                                           
1
 Marker assisted selection 

درصد از واریانس ژنتیکی  04حدود  QTLهنگامی که اطلاعات 

کند افزایش پاسخ به انتخاب برای صفات وزن بدن را توجیه می

ترتیب ‌در زمان تولد، یک هفتگی، سه هفتگی و چهار هفتگی به

( 1شکل )دست آمدند ‌هدرصد ب 124و  0/10، 2/02، 3/10برابر 

دست ‌هنسبت پاسخ بصورت ‌که این افزایش پاسخ به انتخاب به

به پاسخ ناشی از انتخاب QTL (RQTL )آمده بر اساس اطلاعات 

 های‌برنامه .اندبیان شدهQTL (Rbase )بدون استفاده از اطلاعات 

 را در مناسبی ژنتیکی پیشرفت معمولا MAS پایه بر اصلاح نژادی

 QTLاز تنوع ناشی کاهش دلیل‌به ولی کنند‌می ایجاد اول نسل چند

 اصلاحی هایبرنامه این نوع ژنتیکی پیشرفت میزان انتخاب، اثر در

 (. Dekkers and Hospital 2002)یابد ‌می کاهش مدت بلند در

 

 
به  QTLنسبت پاسخ به انتخاب بر اساس مقادیر مختلف واریانس  -1شکل 

برای  BLUPهای اصلاحی برآورد شده به روش انتخاب بر اساس ارزش

 روزگی 22صفات وزن بدن تا 
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 0های مورد استفاده برای وزن بدن در سن ای لایندر مطالعه

صورت کوتاه مدت مورد انتخاب قرار گرفتند ‌هفتگی به

(Rezvannezhad et al. 2012 .) بنابراین استفاده از اثرات

QTL های مورد نظر سبب حصول پیشرفت ژنتیکی قابل قبولی

شوند بدون اینکه کاهش زیادی در بدن میبرای صفات وزن 

 . واریانس ژنتیکی این صفات ایجاد شود

 خونیهای حاوی اطلاعات نشانگر بر میزان هماثر برنامه

. (2شککل  ) درصد بودند 1خونی زیر در بررسی حاضر مقادیر هم

های اصلاحی همچنکین  منظور نمودن اطلاعات نشانگرها در برنامه

 Dekkers and Hospital)شکوند  خونی میسبب کاهش مقادیر هم

 بکرای  نکر  پرنکدگان  انتخاب همخونی، کاهش ضریب دلیل(. 2002

در  ککه  حکالی  در اسکت،  فکردی  اطلاعات اساس وزن بدن بر صفت

 روش از های اصکلاحی حاصکل  های اصلاحی بر پایه ارزشبرنامه

عکلاوه بکر اطلاعکات     نرهکا  انتخاب بینی نااریب خطی‌بهترین پیش

شکود ککه   ‌می تنی و ناتنی نیز انجام خواهران رکورد اساس برفردی 

شکده و بنکابراین    سبب افزایش همبستگی شاخص اعضای خانواده

 .یابد‌خونی افزایش میهم

 
 QTLخونی ناشی از منظور نمودن مقادیر مختلف واریانس ‌میزان هم -2شکل 

 

 های اصلاحی طیورخونی در برنامهپیشنهاد شده است که نرخ هم

البته ( Morris and Epollott 1997)درصد باقی بماند  یکدر زیر 

ها به صورت تصادفی در این بررسی فرض شده بود که آمیزش

که از اطلاعات تنی و ناتنی استفاده شود این ‌است و در صورتی

های در این راستا راه. یابددرصد افزایش می یکمیزان به بیشتر از 

در . درصد پیشنهاد شده است یک خونی بهزیادی برای کاهش هم

یک بررسی ابزار انتخاب پویا برای حداکثر کردن پیشرفت ژنتیکی 

به (. Meuwissen 1991)خونی ارائه شد با محدود کردن میزان هم

تواند ای که تعداد والدین و تعداد نتاج به ازای هر والد میگونه

انتخاب متفاوت بوده و به تعداد کاندیداهای قابل دسترس برای 

 .وابسته است

 کلی گیرینتیجه

کمک نشانگر برای صفاتی که دارای ‌استفاده از انتخاب به

گیری رکوردهای فنوتیپی برای ‌پذیری پایین بوده و یا اندازه‌وراثت

باشد مفید است اما در بررسی حاضر ‌ها مشکل و پرهزینه می‌آن

له نیز نشان داده شد با توجه به اینکه صفات وزن بدن از جم

ها آسان است استفاده از اطلاعات ‌گیری آنصفاتی هستند که اندازه

طور ‌نشانگرها برای این صفات سبب افزایش پیشرفت ژنتیکی به

شوند همچنین از طرفی سبب کاهش میزان ‌داری می‌معنی

بنابراین استفاده . های اصلاح نژادی خواهند شد‌خونی در برنامه‌هم

ها نه تنها ‌های اصلاحی بلدرچینبرنامهاز اطلاعات نشانگرها در 

گیری بلکه برای صفات وزن بدن ‌برای صفات مشکل از نظر اندازه

نیز مناسب است البته سودمندی استفاده از اطلاعات نشانگر به 

های اصلاح نژادی نیز بستگی تجزیه و تحلیل اقتصادی برنامه

 . خواهد داشت
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