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چکیده
چربی بدن و دنبه از جمله عوامل .روندترین صفات اقتصادي در گوسفند به شمار میلاشه از مهمکیفیت گوشت و ترکیب

تواند میکننده این صفاتهاي کنترلژنجهش در توالی وقوع تأثیرگذار بر کیفیت لاشه و گوشت تولیدي در هر نژاد بوده و 
هاي ژنبرخی نواحی از هدف از این مطالعه بررسی چند شکلی ارزش ارثی را تحت تأثیر قرار دهد. حیوان و بالطبععملکرد
SAR1B،SEC24A وVDAC1 هاي بود. نمونهگوسفند 5روي کروموزوم  شماره و دنبه در منطقه ژنومی کاندیدا براي صفات چربی

به DNAاستخراج وري شد وآجمعرأس گوسفند زل 100و لري بختیاريرأس گوسفند300از تعداد خون به طور تصادفی
جفت بازي 348و 579، 478هاي براي تکثیر قطعه)PCR(اي پلیمرازهاي زنجیرهواکنشانجام شد. بهینه یافته روش نمکی 

شد. نتایج به انجامSSCPتکنیکبا ها تعیین ژنوتیپ نمونهوبا استفاده از جفت آغازگرهاي اختصاصی، مورد مطالعههاي ژن
اما این جایگاه ژنی در گوسفند زل ،نشان داددر گوسفند لري بختیاري SAR1Bبراي ژن را CوA ،Bالگوي بانديسه دست آمده 

تأثیر .بودتک شکلدر دو نژاد VDAC1اما جایگاه ،Cو A ،Bالگوي بانديدر هر دو نژاد سه SEC24Aبراي ژن بود. تک شکل
بیشترین مقادیر مشاهده Aالگوي باندي بود، به طوري که)> 001/0P(دار هاي دنبه معنیبر ویژگیSAR1Bن ژباندي هاي الگو

داري بابه طور معنیSEC24Aژن بانديالگوهاي مختلف . را نشان دادمحیط بالا، محیط پایین، ارتفاع و وزن دنبه شده براي 
یبودن جایگاه ژنتک شکلبا توجه به . مقادیر را نشان دادبیشترین Bوي بانديالگ) و > 001/0Pبود (در ارتباطهاي دنبه ویژگی

SAR1B یبودن جایگاه ژنچند شکللري بختیاري و همچنین داردنبهدر نژاد آن بودن چند شکلدر نژاد بدون دنبه زل وSEC24A

هاي دنبه در مؤثر بر ویژگیاحتمالی کاندیداي ي هاژنن توان به عنوامیراي نشانگريهاجایگاه، این مورد مطالعهدر هر دو نژاد
با آنهاو ارتباط (اگزون، اینترون و نواحی تنظیمی) این دو ژن دیگرنواحی بیشتر مطالعه کرد. مطرح داردنبهنژادهاي گوسفند 

شود. پیشنهاد میبراي تأیید نتایج صفات دنبه 

SAR1B،SEC24A،VDAC1،دنبهصفات، گوسفند: يدیکلهايواژه

مقدمه
گوسفندان از جمله اکثرهاي داشتن دنبه از ویژگی

نژادهاي بومی ایران است که نقش بیولوژیکی و اصلی آن 
غذایی یتذخیره انرژي و استفاده از آن در شرایط محدود

هاي پرورشی باز و خرید دام بر است. شرایط اقلیمی، سیستم
خیر تولید کنندگان گوسفند را هاي ااساس وزن زنده در سال

ناخواسته به دلیل همبستگی بالاي بین در بسیاري از مناطق 
تر به سمت انتخاب براي دنبه بزرگوزن دنبه و وزن بدن 

رسد که شرایط اقلیمی و بنابراین، به نظر میسوق داده است.  
نیازهاي بشري هر دو باعث انتخاب در جهت افزایش اندازه 

ولی در . هاي طولانی شده استادها طی نسلدنبه در این نژ
تولید و فروش گوشت در بسیاري از کشورها، حال حاضر 

کنندگان براي گوسفند به منظور برآورده کردن نیاز مصرف
هاي اشباع چربی کمتر به علت ارتباط بین سطوح بالاي چربی

شده حیوانی در رژیم غذایی و بیماري هاي قلبی عروقی یکی 
ي اساسی براي صنعت گوسفندداري شده است. به هااز چالش

بر اساس طوري که شایستگی نسبی نژادهاي مختلف گوسفند 
تولید گوشت و نسبت کم چربی و استخوان در لاشه تعیین 

هاي چربی و اسیدهاي چرب، خواه در بافت.)15،10(شودمی
باشند، نقش مهمی در یا داخل عضله ذخیره شده و چربی 

اي آن بازي هاي مختلف کیفیت گوشت و ارزش تغذیهجنبه
کنند.می

بنابراین .پسندندکنندگان لاشه با چربی کمتر را میمصرف
هایی با واند لاشهپرورش نیز باید به سمتی حرکت کند که بت

کننده گوشت بیشتر و چربی کمتر تولید و تحویل مصرف
ها روي راندمان تبدیل نماید. در حال حاضر بیشتر تلاش

غذایی براي کاهش چربی متمرکز است که در این راستا باید 
پایین آوردن قیمت تمام شده، بالا رفتن راندمان تولید، دفع 

یست و کاهش فشار چرا بر ضایعات نیتروژنی کمتر به محیط ز
ژي براي تترین استراامیدوارکنندهمراتع نیز مد نظر قرار گیرد. 

دستکاري و بهبود ترکیب لاشه در گوسفند که از پذیرش 
در حال عمومی نیز برخوردار باشد، انتخاب ژنومیک است. 

کمی که اتعمده و جایگاه صفيهاژنحاضر شناسایی 
کنند راه را براي بهبود نترل میانباشت چربی بدن و دنبه را ک

کننده هاي فوق و تولید با مقبولیت بیشتر براي مصرفروش
. یکی دیگر از راه کارهاي کاهش چربی بدن و کندمیهموار 

وري بیشتر و تولید گوشت با کیفیت دنبه و رسیدن به بهره
استفاده از نژادهاي بدون دنبه براي تلاقی با نژادهاي ،بهتر

هایی تجاري ایرانی و تولید آمیختهداردنبهو سنگین وزن
رفتار یک سري از هدف از اجراي این پروژه بررسی . باشدمی
موثر بر سنتز و متابولیسم چربی در دو نژاد ي کاندید هاژن

گوسفند لري بختیاري و زل بوده است.
) گزارش کردند کیفیت گوشت و 12میوویسن و گودارد (

ترین صفات اقتصادي در لید شده از مهمترکیبات لاشه تو
روند. جهش در توالی ژنی این گوسفند و گاو به شمار می

صفات می تواند عملکرد حیوان و بالطبع ارزش ارثی را تحت 
کننده این صفات به هاي کنترلتأثیر قرار دهد. اگر چه ژن

هاي باشند ولی با پیشرفت تکنیکسختی قابل شناسایی می

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشهاي تولیدات دامی
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ژنتیک ملکولی که بیشتر روي آنالیز ژنومی متمرکز شده است 
ین امکان را براي ارزیابی ژنتیکی صفات اقتصادي مهم در ا

ها اجازه آورد. این تکنولوژيحیوانات مزرعه فراهم می
هاي ویژه از ژنوم که صفات کمی جداسازي و نقشه یابی محل

هاي کنند را فراهم می آورند. مارکرها و ژنرا کنترل می
تیکی هاي مناسب براي بهبود ژنهمبسته از جمله استراتژي

.)23(این صفات می باشند
) در گوسفند لري بختیاري و زل در 13مرادي و همکاران (

Xو 7، 5هاي مجموع سه منطقه ژنومی روي کروموزوم
مرتبط با ذخیره چربی را شناسایی کردند که دو منطقه ژنومی 

بیانگر انتخاب در جهت افزایش فراوانی Xو 5در کروموزوم 
هزاران سال پس از در طی اندازه دنبه جهش هاي مؤثر بر

تا آنهافراوانی کهبوده استاهلی شدن این حیوانات 
طرفی، بررسی . از ي تثبیت شدن نیز پیش رفته استمرحله

نیز حاکی از شواهد آشکاري از 7منطقه کاندیدا روي کروموزم 
دنبه بوده انتخاب و افزایش هموزیگوسیتی به نفع نژاد بدون

خود مشخص کردند که احتمال اینپژوهش ها در نآاست.
در داردنبههاي مؤثر بر دنبه و چربی بدن در نژادهاي که ژن

هاي فوق باشد، بسیار زیاد است.مناطق مشخصی از کروموزوم
نتایج این مطالعات و انجام کارهاي تحقیقاتی دیگر براي 

هاي اخیر در کشور، لزوم کاهش چربی دنبه در طی سال
هاي مستقر بر نواحی مشخص شده روي العه ژنمط

5. کروموزوم شماره کندمیهاي فوق را آشکار کروموزوم
دار به هاي انتخاب مثبت و معنیبا نشانهSNPداراي سه 

و s55322.1 ،OAR5_47175489.1هاي نام
AR5_47263230.1)14هاي ) و به ترتیب در موقعیت

وکلئوتیدي قرار ن43236671و 43154107، 43128620
هاي کاندیداي مؤثر بر ویژگی هاي داشتند. براي تعیین ژن

ها مورد کاوش قرار SNPمگابازي اطراف این 2دنبه محدوده 
گرفت. 
SAR1Bژن

(فاصله بین توالی 5کروموزوم شماره روي 1
داراي نقش ،)1(نوکلئوتیدي)43524465تا 43499516

چربی و حاوي ها که ناساسی در جابجایی شیلومیکرو
. باشدمیکلسترول است، به جریان خون پس از هضم غذایی 

در انسان افراد داراي ژنوتیپ هموزایگوس مغلوب قادر به 
ها به جریان خون نبوده و بنابراین دچار انتقال شیلومیکرون

شوند. زیرا با عدم انتقال بیماري به نام اندرسون می
تجمع این ذرات به جریان ها به جریان خونشیلومیکرون

خون مختل و بنابراین متابولیسم چربی در بدن با اشکال 
هاي محلول مواجه شده، بدن با کمبود چربی و بویژه ویتامین

باشداگزون می6این ژن داراي . )22(شوددر چربی مواجه می
تک یچند شکلهزار نوکلئوتید با 260فاصله تقریبی که با

براي ) 14(هاي انتخاب مثبت داراي نشانه)SNPیدي (نوکلئوت
. قرار داردصفت دنبه در گوسفند لري بختیاري

2ژن 
SEC24A در فاصله بین توالی وبوده اگزون27داراي

از کروموزوم )1(نوکلئوتیدي43600544تا 43523788
فاصله تقریبی بین جایگاه فوق در . گوسفند قرار دارد5شماره 

) 15هاي انتخاب مثبت (هاي داراي نشانهSNPژن یاد شده با 

هاي یکی از پروتئین. )1(باشدهزار نوکلئوتید می280حدود 
ΙΙ)COPII(3پروتئین پوششی نوع ،کد شده توسط این ژن

دهنده مواد از انتقالهايوزیکولکه باعث پوشش باشدمی
شبکه آندوپلاسمی .شبکه آندوپلاسمی به جسم گلژي است

وظایف مختلفی در بدن از جمله سنتز چربی و متابولیزم داراي 
محرك عامل در سیتوپلاسم به عنوان . باشدمیکربوهیدرات 

VDAC1ژن.)5(شودمحسوب میچربی انتقال 
داراي 4

این .باشدمیدر غشاء پلاسمایی و تنظیم حجم سلول وظایفی 
موقعیت این ژن روي کروموزوم شماره اگزون و 8ژن داراي 

تا 43029041گوسفند در فاصله بین توالی نوکلئوتیدي 5
هر سه ژن فوق در گاو روي . )1(باشدمی43045437

روي کروموزوم و گوسفند و در انسان 7کروموزوم شماره 
باشند. مستقر می5شماره 

با توجه به اینکه تاکنون تحقیقی در رابطه با ارتباط این 
در دنیا انجام داردنبهدر گوسفندان ها با تولید چربی و دنبه ژن

بررسی چند شکلی هدف از پژوهش حاضر لذا ،نشده است
مرتبط با 5کروموزوم ژنومی موجود در محدوده هاي ژن

به روش در گوسفندان لري بختیاري و زل ویژگی هاي دنبه
PCR-SSCP .است

هامواد و روش
DNAگیري و استخراج نمونه
رأس گوسفند نژاد 300تعداد از ن پژوهش اي انجام ایبر

ایستگاه اصلاح داراي شجره دار) (گوسفند دنبهلري بختیاري 
رأس از گوسفندان زل مازندران 100و نژاد شولی شهرکرد 

خون از . به عمل آمدگیري خون(گوسفند بدون دنبه) 
و با استفاده از لیتر میلی5سیاهرگ وداجی گردن به میزان 

دار آغشته به اتیلن دي آمین تترا استیک اسید لأ خهاي لوله
گرفته شد. )EDTA(8تا 5/7برابر PHنیم مولار، با 

با حفظ DNAهاي خون تهیه شده براي استخراج  نمونه
ژنتیک مولکولی گروه علوم شرایط زنجیره سرد به آزمایشگاه 

منتقل دامی دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري 
درجه - 20در دماي DNAزمان استخراج شده و تا

به روش نمکی DNAاستخراج داري شدند. گراد نگهسانتی
هاي استخراج شده در دمايDNAبهینه یافته انجام و

. کمیت و کیفیت گراد نگهداري شدنددرجه سانتی- 20
DNA هاي استخراج شده نیز با روش الکتروفورز روي ژل
.ندتعیین شددرصد 1آگارز 

لري بختیاريداردنبهمورد مطالعه در نژاد صفات
گوسفند لري 300براي انجام این تحقیق روي تعداد 

هاي دنبه نیز بختیاري انتخاب شده براي خونگیري، ویژگی
ها شامل محیط بالاي دنبه، محیط گیري شد. این ویژگیاندازه

ي روي پایین دنبه و ارتفاع دنبه بود که با استفاده از متر نوار
گیري شدند. در جدول زیر هر کدام از گوسفندان اندازه
در دنبهوزن ها ارائه شده است.اطلاعات مربوط به این ویژگی

این گوسفندان با استفاده از معادلات تابعیت محاسبه شده 
) برآورد گردید.20براي این گوسفند (

1- Secretion Associated, Ras Related GTPase 1B 2- SEC24 family member A
3- Coat Protein Complex II 4- Voltage-Dependent Anion Channel
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فند لري بختیاريابعاد دنبه و وزن آن در گوسماره هاي توصیفی آ- 1جدول 
Table 1. Descriptive statistics of fat tail dimensions and weights in Lori-Bakhtiari sheep breed

هاي توصیفی آماره
ابعاد دنبه

)se±تعداد نمونه        ماکزیمم        مینیمم          میانگین (

)cmمحیط بالاي دنبه (
)cmبه (محیط پایین دن

)cmارتفاع دنبه (
)kgوزن دنبه (

29587356/0±01/56
29582286/0±20/48
29541144/0±30/23
2952/81/01/0±30/3

اي تکثیر قطعه مورد نظر با استفاده از واکنش زنجیره
)PCRپلیمراز (

5شماره هاي یاد شده روي کروموزوم با توجه به محدوده
هاي جدید مرتبط با متابولیسم چربی بدن در این و کشف ژن

با استفاده از هاي بیوانفورماتیکی و بررسینواحی 
و سایت وابسته به این پایگاه NCBI1اي پایگاه داده

)GeneCards(در این پژوهش شامل نظر هاي مورد ژن

SAR1B, VDAC1, SEC24Aآغازگرهاي تخاب شدند. نا
طراحی شدند ) Oligo7)17افزار اختصاصی با استفاده از نرم

هاي ندازهقطعاتی با اتوسط آغازگرهاي اختصاصی ). 2(جدول 
،SAR1Bهايژناز به ترتیب جفت باز 579و 348، 478

VDAC1وSEC24Aبخشی 5، 1ي اگزون که در برگیرنده)
بوده اند مورد تکثیر هاي فوق در ژن19و )6و 4از اینترون 
قرار گرفتند.

DNAآغازگرها و شرایط اختصاصی هر کدام از آنها براي تکثیر قطعات- 2جدول
Table 2. The primers and their special conditions for DNA amplification

)bp(طول قطعه GCدرصد  )C(دما )5…..3(توالی  نام ژن

478 0/55 3/58 F- GTGTCCTTTCCAGATGGTCG
SAR1B

0/55 4/57 R- TCCCCAAGCTAAGAACCG

348 0/50 0/54 F- ACGTTAGTGTGAAGCTGG
VDAC14/47 0/56 R- TGACTTTGCCTTCCTACTC

579 0/55 7/55 F- GGTAGTCTTCTTCTCTGAACG
SEC24A

0/55 0/55 R- CATTTAGAACCTGCAAGCTG

. شدداده نشان 3در جدول PCRو زمانی دمائیشرایط
و با میکرولیتر20در حجم نهایی PCRواکنش مخلوط 
1نانوگرم، 100ژنومی با غلظت DNAمیکرولیتر 5/1ترکیب 

از میکرولیتر 10،پیکومول5میکرولیتر از هر آغازگر با غلظت 
میکرولیتر آب 5/6ساخت شرکت آریا طوس و PCRمستر 

براي اطمینان از صحت عملکرد تکثیر، گردید.دیونیزه بهینه
روي ژل آگارز یک درصد الکتروفورز شدندPCRمحصولات 

)2(.
PCRبراي محصولات SSCPآزمون 

با استفاده PCR-SSCPها به روش تعیین ژنوتیپ نمونه
و % 12آمید اکریلاز الکتروفورز عمودي روي ژل پلی

میکرولیتر بافر 5آمیزي با نیترات نقره انجام گرفت. رنگ
EDTA5%، 98(شامل فرمامید SSCPبارگذاري مخصوص 

PCRمیکرولیتر محصول 5%) با 10بلو مولار، برموفنل 

دقیقه 10خلوط شد و سپس در دستگاه ترموسایکلر به مدت م
هاي گراد قرار داده شد تا رشتهي سانتیدرجه95در دماي 

DNA10شده به مدت هاي واسرشتواسرشت شوند. نمونه
هاي مکمل دقیقه روي یخ قرار گرفتند تا از پیوند دوباره رشته

نک جلوگیري شود. براي مشاهده الگوهاي باندي از تا
اي به با صفحات شیشهBioRadالکتروفورز عمودي شرکت 

% 8آمید اکریلمتر و ژل پلیسانتی30× 25× 1/0ابعاد 
و بافر PCRاستفاده شد. به این ترتیب که مخلوط محصول 

هاي ژل بارگذاري درون چاهکSSCPبارگذاري مخصوص 
ساعت و با 18ها به مدت شدند. سپس الکتروفورز نمونه

ولت در دماي چهار درجه سانتیگراد و با 300تلاف پتانسیل اخ
آمیزي ژل نهایت رنگانجام گرفت. درX5/0(TBEبافر (
به روش نیتراتو تعیین ژنوتیپ مشاهده الگوهاي باندي براي

.شدنقره انجام

هاي مختلفبراي ژن) PCR(مرازاي پلیمراحل واکنش زنجیرههر یک ازدردما و زمان - 3جدول 
Table 3. Temperature and time in each step of PCR for different genes

مراحلشرایط نام ژن  


واسرشته سازي اولیه
)1(

واسرشته سازي
)2(

اتصال آغازگرها
)3(

تکثیر
)5(یکنواختبسط )4(

SAR1B
Co(9595627272(دما

300454545420)ثانیه(زمان
VDAC1

Co(9595547272(دما
300454545420(ثانیه)زمان

SEC24A
Co(9595577272(دما
300454545420(ثانیه)زمان

چرخه تکرار گردید33به تعداد 4الی 2ي مرحله:*

1- National Centre for biotechnology Information
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تجزیه و تحلیل آماري 
باط الگوهاي حاصل از مورد استفاده براي بررسی ارتمدل

، در زیر هاي دنبهیا ویژگیتحت بررسی با صفات هاي ژن
محیط بالا، محیط پایین و براي صفات این مدل . آورده شد

و وزن دنبه برآورد شده توسط معادلات تابعیتارتفاع دنبه 
Mixedیه روو با کمک )20(براي گوسفند نژاد لري بختیاري 

از آزمون چند .گرفتانجام ) SAS)18افزار نرم8نسخه 
ها استفاده شد.اي دانکن نیز براي مقایسه میانگیندامنه

)1رابطه (
Yijkl= µ + Ri +Gj + Sk + Al +eijkl

هر یک از مشاهدات مربوط بـه صـفات،   Yijklکه در این مدل
µ صفت در جامعههر میانگین ،Ri2، 1ثر تصادفی پـدر ( ا ،... ،

66،(Gj اثرj الگوي بانديامین)مربوط به هـر ژن سطح) 3،
Sk اثرk حیوان، (دو سطح) امین جنسAl   6(اثر گـروه سـنی

باشد.میاثر باقیمانده eijklوحیوانسطح) 
در هر کدام از جایگاه هاي الگوهاي باندي براي تعیین فراوانی

) 16(32/1نسخه POPGENEافزار از نرمژنی مورد نظر 
الگوهاي باندي مشاهده شده فراوانی مقایسه بین استفاده شد. 

8نسخه با کمکو در دو نژاد با استفاده از تست دقیق فیشر 
شد.انجام ) SAS)18افزار نرم

نتایج و بحث
6و 4، بخشی از اینترون 5شماره قطعه مربوط به اگزون 

جفت باز توسط آغازگرهاي 348با طول VDAC1ژن 
. قطعه تکثیر شده فوق با استفاده از روش اختصاصی تکثیر شد

SSCP مورد آزمون قرار گرفت و پس از رنگ آمیزي با
نیترات نقره، مشخص شد این جایگاه براي هر دو نژاد لري 

با الگوي باندي مشابه استو تک شکلبختیاري و زل 
بودن جایگاه و عدم تک شکلبا توجه به بنابراین . )1(شکل 

قطعه امکان اینکه این اختلاف بین دو نژاد از نظر این جایگاه 
هاي دنبه دخالت داشته باشد بسیار از ژن فوق در بروز ویژگی

فاصله تقریبی بین جایگاه فوق در ژن یاد . باشدمیضعیف 
) حدود 14هاي انتخاب مثبت (هاي داراي نشانهSNPشده با 

. باشدمیلئوتید هزار نوک110
مربوط به اگزون جفت بازي 579قطعه مثبت نتیجه تکثیر 

و آزمون آن با استفاده از روش SEC24Aژن 19شماره 
SSCP نشان داد که این جایگاه در هر دو نژاد مورد بررسی

. )2(شکل است4داراي سه الگوي باندي به شرح جدول 

شکل بودند)یک(هر دو نژاد یاريبختيدر دو نژاد زل و لرVDAC1ژن يمشاهده شده برايبانديالگو-1شکل 
Figure 1. SSCP banding pattern for VDAC1 gene in Zel and Lori-Bakhtiari sheep breeds

(Both breeds were monomorph)

لري بختیاري زل و ر هر یک از نژادهاي گوسفند دSEC24Aجایگاه الگوهاي باندي مشاهده شده دریفراوان- 4جدول 
Table 4. The number and frequency (percentage) of banding patterns in exon 19 of SEC24A gene in Zel and

Lori-Bakhtiari sheep breeds
الگوهاي باندي

نژاد
ABC

فراوانی     درصدفراوانی   درصد    فراوانی  درصد   
زل 

لري بختیاري
مجموع

212824323040
11239117406021
13336141399025

الگوهاي در مجموع فراوانی مدهنتایج به دست آبا توجه به 
و 39، 36برابر بادر دو نژاد فوق به ترتیب Cو A ،Bباندي

و Aالگوي. بالاترین درصد مربوط به باشدمیدر صد 25
در داخل نژادها بود. Bالگويپایین ترین آن مربرط به

به طوري کهکاملاً برعکس یکدیگر الگوهاي بانديفراوانی 
درصد B ،21الگوي و 39در نژاد لري بختیاري Aالگوي

ل برعکس و فراوانی زبود. ولی این نسبت در گوسفند نژاد 
اختلاف بین فراوانی الگوهاي باندي در بیشتر بود.Bالگوي

بررسی .  )> 001/0P(دار بود دو نژاد از نظر آماري معنی
هاي بر ویژگیSEC24Aمختلف ژن الگوهاي بانديتأثیر 

5دنبه و وزن دنبه در گوسفند لري بختیاري نیز در جدول 
هزار بازي از 280که در موقعیت این ژن . نشان داده شد

SNPقرار 5و روي کروموزوم )1(داراي نشانه انتخاب مثبت
دار است که علاوه بر معنیبوده الگوي باندي 3داراي دارد 

الگوي بانديتأثیر ،هاي دنبهودن اثر عوامل ثابت بر ویژگیب
.  )> 001/0P(دار به دست آمد ها نیز معنیبر این ویژگی

شود میانگین حداقل مشاهده می5همان طور که در جدول 
بالاترین مقدار وBالگوي باندي هاي دنبه در مربعات ویژگی

.باشدمیکمترین مقدار را دارا Aالگويدر 
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یاريبختيدر دو نژاد زل و لرSEC24Aژن يمشاهده شده برايندبايالگوها-2شکل 
Figure 2. SSCP banding patterns for SEC24A gene in Zel and Lori-Bakhtiari sheep breeds

دهد تحقیقاتی که روي موش و انسان صورت گرفته نشان می
باشند. داراي چند کپی میSECهاي ژن انوادههر کدام از خ

هاي مختلف ژنکپی بوده که از 4داراي SEC24Aمثلاً ژن 
) گزارش کردند 5. چن و همکاران ()4(انداجدادي مشتق شده

رشد بدن به طور ،خاموشSEC24Aهاي با ژن در موش
درصدي 45ها کاهش نرمال اتفاق می افتد. در این موش

ون مشاهده شد زیرا به واسطه خاموش سطح کلسترول خ
نقل پروتئین بودن این ژن، آنها قادر به جذب و حمل و

PCSK9ترشحی دیگري به نام
کننده سطح که تنظیم1

، نبودند. آنها این ژن را به عنوان یک باشدمیخون کلسترول
پتانسیل درمانی بالقوه براي کاهش سطح کلسترول خون و 

بالا بودن سطح کلسترول پیشنهاد با هاي مرتبطدیگر بیماري
از آنجایی که این مطالعه اولین با توجه به این نتایج کردند. 

و مطالعه در مورد چند شکلی این ژن و ارتباط آن با صفات 
موافق و مخالفی با هاي ، پژوهشباشدمیهاي دنبه گیژوی

باشد و در توجیه نتایج بدست آمده در این پژوهش موجود نمی
توان گفت با توجه به این که این ژن در نتایج میاین 

ي کاندیداي گزارش شده براي چربی توسط مرادي و منطقه
تواند به عنوان یک ژن با اثرات میقرار دارد )14(همکاران

بین این ژن و دلیل احتمالی دیگر وجود پیوستگی عمده باشد.
QTL موثر بر صفات چربی موجود در هاي گزارش شده

.)11(باشدمییکی این ژن نزد

هاي دنبه در گوسفند نژاد لري بختیاريبر ویژگیSEC24Aژن الگوي بانديسهاثر )±SE(ي میانگین حداقل مربعات مقایسه-5جدول 
Table 5. Least squares means (±se) for the effect of three banding patterns of SEC24A gene on fat-tail characteristics

in Lori-Bakhtiari sheep
ABCالگوي بانديصفت

)cm(محیط بالاي دنبه
)cm(محیط پایین دنبه

)cm(ارتفاع دنبه 
)kg(وزن دنبه

7/0±*c5/618/0±b8/639/0±a2/66
6/0±c2/537/0±b6/548/0±a3/57
4/0±c2/264/0±b5/275/0±a6/28
1/0±c2/41/0±b5/41/0±a9/4

استآماريدار معنیدهنده عدم تفاوت نشانردیفحروف مشابه در هر : *

ژن 10بیش از که گزارش کردند)6(کوکت و همکاران 
که از آن باشندروي ترکیب لاشه در گوسفند تأثیر گذار می

Carwell) و ژن CLPG)Callipygeتوان به ژن جمله می
اشاره کرد که باعث افزایش توده گوسفند18روي کروموزم 

شوند. همچنین ژن می عضلانی و کاهش چربی در لاشه 
Double Muscling که باعث 2روي کروموزوم شماره

هاي QTLشود. این محققین وجود هیپرتروفی عضلانی می
که باعث کاهش 18، 4، 3، 1هاي دیگري روي کروموزوم

شوند را تأیید چربی بدن و پشت و افزایش رشد عضلانی می
) در نژاد شال که یک نژاد 3کار و  همکاران (برزهکردند.

ژن 113در موقعیت SNPوجود یک ایرانی است داردنبه
باعث افزایش وزن را که G←Aلپتین و تغییر در نوکلئوتید 

شود را گزارش میلاشه سرد، درصد چربی لاشه و درصد دنبه 
SNP) نیز از وجود یک 8گان شان کوان و همکاران (.کردند

دیگر با همبستگی بالا با صفت ذخیره چربی در دنبه در 
گوسفند خبر دادند. Xکروموزوم 59383635موقعیت فیزیکی 

نشان دادند که فراوانی PCR-SSCPاین محققین با روش 
در Cو فراوانی بالاي آلل داردنبهدر گوسفندان Tآلل 

چند ی یاد شده دلیل وجود گوسفندان بدون دنبه در جایگاه آلل
باشد. در این جایگاه میشکلی
) گزارش کردند که بین ذخیره چربی در 24و همکاران (ژو

و 59571364ي هاناکشف شده در مکSNPدنبه و دو 
و بدون دنبه داردنبهگوسفندان Xاز کروموزوم 59912586

و59571364در جایگاه TTهمبستگی وجود دارد. ژنوتیپ 
1- Proprotein convertase subtilisin/kexin type 9
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به عنوان Xاز کروموزوم 59912586در جایگاه GGژنوتیپ 
ژنوتیپ برتر در نژادهاي بدون دنبه مشاهده شد و 

آنهادار  که وفور در نژادهاي دنبهTAو CAهاي هاپلوتایپ
) نیز مطالعات 19سان و همکاران (گزارش شد. % 88

GWAS کننده کیفیت هاي کنترلبراي شناسایی ژنرا
ي و چربی محوطه شکمی در طیور را انجام گوشت تولید

ژن جدید درگیر در صفات چربی 14دادند. در این مطالعه 
داخل عضلانی عضله سینه، روشنی گوشت، وزن و درصد 

چربی محوطه شکمی شناسایی شد.
جفت بازي مربوط به 478تکثیر قطعه ژوهش حاضر پدر 

نیز SAR1Bژن1و بخشی از اینترون شماره 1اگزون شماره 
نشان داد که SSCPو آزمون آن با استفاده از روش انجام 

است داردنبهلري بختیاري که نژادي این جایگاه در نژاد 
و در Cو A ،Bالگوي باندي 3و داراي ) 3(شکل مورف پلی

و داراي یک تک شکل،نژاد زل که نژاد بدون دنبه است

درصد ي بختیاري نژاد لردر . )3(شکل بودCالگوي باندي 
و 5/48، 5/28به ترتیب Cو A ،Bالگوهاي بانديفراوانی 

دار بودن اثر عوامل علاوه بر معنیدر صد به دست آمد. 23
هاي دنبه، تأثیر بر ویژگیو اثر تصادفی پدرثابت سن و جنس

دار به ها مثبت و معنیفوق بر این ویژگیالگوهاي باندي
ارائه شده 6یج آن در جدول که نتا)> 001/0P(دست آمد 

است.
Aالگوي بانديویژگی هاي دنبه در6با توجه به جدول 

Bالگوي باندياین جایگاه داراي بالاترین مقدار و در 
پیشرفت در توالی یابی ژنوم باشند. کمترین مقدار را دارا می

و DNAاي و یافتن ارتباط بین پلی مورفیسم حیوانات مزرعه
ترین کشفیات علوم بیولوژي در قرن از مهمصفات کمی
یابی و چندین هزاران مارکر ژنتیکی نقشهتاکنون حاضر است. 

QTLاند.کشف شده است که براي انتخاب مفید واقع شده

یاريبختيمشاهده شد) و لرCيدر دو نژاد زل (فقط الگوSAR1Bژن يمشاهده شده برايبانديالگوها-3شکل 
مشاهده شد)يباندي(هر سه الگو

Figure 3. SSCP banding patterns for SAR1B gene in Zel (only C banding pattern) and Lori-Bakhtiari (three banding
patterns) sheep breeds

گوسفند نژاد لري بختیاريهاي دنبه دربر ویژگیSAR1Bژنوتیپ ژن سه) اثر ±SEي میانگین حداقل مربعات (مقایسه- 6جدول 
Table 6. Least square means (±se) for the effect of three banding patterns of SAR1B gene on fat-tail characteristics in

Lori-Bakhtiari sheep
ABCالگوي بانديصفت

)cm(محیط بالاي دنبه
)cm(محیط پایین دنبه

)cm(ارتفاع دنبه
)kg(وزن دنبه 

7/0±*a8/677/0±b3/628/0±c8/59
6/0±a0/596/0±b0/537/0±c2/50
4/0±a3/294/0±b2/265/0±c4/24

1/0±a1/51/0±b2/41/0±c8/3
استآماريدار معنیدهنده عدم تفاوت نشانردیفحروف مشابه در هر :*

در نژاد SAR1Bیبودن جایگاه ژنتک شکلبا توجه به 
لري بختیاريداردنبهبودن در نژاد بدون دنبه زل و پلی مورف

ها بعد از صرف غذا به و نقش این ژن در انتقال شیلومیکرون
این جایگاه جریان خون و فعال شدن متابولیسم چربی در بدن، 

هاي مؤثر بر ویژگیکاندیداي نیز می تواند به عنوان یکی از 
یکی دیگر از مطرح شود. داردنبهدنبه در نژادهاي گوسفند 

هاي داراي اثر افزایشی روي ماهیچه ران، درصد لاشه نژ
دراي اثر باشدمیسرد و لاشه با درصد چربی کمتر، ژن کالیپاژ 

توان به ). همچنین می7منفی روي تردي گوشت است (
در نژاد Carwellکننده صفات کمی به نام جایگاه کنترل

را دورست پول استرالیایی اشاره کرد که عمق ماهیچه راسته
% 15متر افزایش داده و قیمت لاشه را نیز سانتی5/2تا 

ي مؤثر بر صفات چربی و هاژنعلاوه بر بالامی برد. 

در گوسفندان گوشتی هایی نیز اخیراً QTLهاي دنبه ویژگی
). تعداد 11(که روي ترکیبات لاشه اثرگذار هستندکشف شده 

QTLر هاي مؤثر روي گوشت و صفات لاشه در گوسفند د
ژنتیکی نشانگرهاي ها یا شناسایی این ژنحال افزایش است.

توانند که به نوعی با صفات اقتصادي همبسته هستند می
). 9باعث افزایش رشد ژنتیکی آن صفات شوند (

در SAR1Bدر پایان با توجه به رفتار متفاوت ژنتیکی ژن 
حاضر و دار و بدون دنبه مورد مطالعه در پژوهش دو نژاد دنبه

در دو نژاد، SEC24Aشکل بودن جایگاه ژنی با توجه به چند
بررسی کامل مولکولی نواحی مختلف ژنی (اگزون، اینترون و 

ها با صفات دنبه با نواحی تنظیمی) این دو ژن  و ارتباط آن
شود. هاي بیشتر پیشنهاد میتعداد نمونه
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Abstract
Meat quality and carcass composition are the most important economic traits in sheep. Body

fat and fat-tail are key factors affecting carcass quality and meat production in each breed, and
mutations in sequences of the genes that control these traits can affect the animal performance
and therefore the breeding value. The aim of this study was to investigate the polymorphism in
some regions of SAR1B, SEC24A and VDAC1 genes in candidate genomic regions for fat traits
on ovine chromosome 5. Blood samples were collected randomly from 300 Lori-Bakhtiari and
100 Mazandaran sheep and DNA was extracted using modified salting out method. Polymerase
chain reaction (PCR) was performed for amplification of 478, 579 and 348 bp fragments of
studied genes using specific primer pairs and genotyping of samples was done by SSCP
technique. The obtained results showed three banding patterns of A, B and C for SAR1B marker
site in Lori-Bakhtiari sheep but it was monomorph in Zel sheep. For SEC24 gene, three banding
patterns of A, B and C were observed in both sheep breeds, but VDAC1 was monomorph in both
sheep breed. The effect of banding patterns of SAR1B gene on fat-tail characteristics were
significant (P<0.001), so that the A banding pattern showed highest measurement of the upper
and lower, height and weight of fat-tail. The band patterns of SEC24A gene significantly
associated with fat-tail characteristics, and banding pattern of B showed highest values.
Considering the monomorphic pattern of SAR1B gene in Zel sheep and polymorphic pattern in
fat-tailed Lori-Bakhtiary sheep, and also polyomorphic patterns of SEC24A gene in both breeds,
these two marker site could be considered as potential candidate genes affecting fat tail
characteristic in fat-tailed sheep breeds. More studies on different parts of these genes (exon,
intron, regulatory regions) and their association with fat-tail traits is recommended for
confirmation if the results.
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