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چکیده
در بلدرچین ژاپنی از یک طرح ناتنی 2موثر بر صفات رشد روي کروموزوم (QTL)هاي صفات کمی براي شناسایی جایگاه

پرنده در نسل اول 34گذار) و وحشی (گوشتی) بلدرچین ژاپنی تعداد پدري استفاده گردید. از آمیزش متقابل دو سویه سفید (تخم
نتاج در طی پنج هچ متوالی تولید شد. 422خانواده ناتنی پدري تعداد 9جاد شد و از آمیزش پرندگان نسل اول در قالب ای

نشانگر 4خانواده ناتنی پدري براي 9رکوردگیري فنوتیپی از صفات رشد پرندگان انجام شد و تمامی پرندگان مربوط به 
اي مبتنی بر رگرسیون به یابی درون فاصلهبه روش مکانQTLتیپ شدند. آنالیز تعیین ژنو2ریزماهواره موجود روي کروموزوم 

درهاي دیگر مرتبط با رشدQTLموثر بر نسبت کلیبر، QTLصورت طرح ناتنی پدري انجام گردید. در این آنالیز علاوه بر 
QTLشناسایی شدند. درصد واریانس )>01/0P(مورگان سانتی50و )>05/0P(سانتی مورگان 55، 54، 53، 51، 13هاي موقعیت

و میانگین میزان اطلاعات مفید نشانگرها در نقاط مختلف کروموزوم شماره دو (در بین و موقعیت 16/5تا 01/0در محدوده 
به احتمال زیاد صفات قرار گرفته در نزدیک یک نشانگر خاص داراي اثرقرار داشت. 71/0-41/0و در محدوده 58/0نشانگرها) 

شوند. نتایج نشان دهنده این است که صفات ذکر شده باشند که در اصلاح نژاد بلدرچین صفات مهمی محسوب میپلیوترپی می
هاي شناسایی شده در سویه هاي تجاري بلدرچین، می توان از QTLدر ارتباط بالایی با یکدیگر هستند. در صورت تایید تفرق 

ب به کمک نشانگر استفاده کرد.نتایج این پژوهش در برنامه هاي انتخا

نسبت کلیبرکلیدي: بلدرچین ژاپنی، جایگاه صفات کمی، صفات رشد، طرح ناتنی پدري،هاي واژه

مقدمه
پیدا (QTL)کمیصفتجایگاهمطالعاتهدف اصلی

هاي برنامهدرکه بتوان از آنهایی استهانشانگر-هاژنکردن
(MAS-GAS)1نگرنشا-ژنکمک انتخاب به اصلاحی

).22استفاده نمود (
هاي تنی آنالیز پدري روشی است که از اطلاعات خانواده

کند و براي نشانگرهاي تکی استفاده میQTLبراي تشخیص 
هاي تنی و چندتایی توصیف شده است. در آنالیز پدري جفت

براي هر جایگاه، صفر یک یا دو آلل یکسان اجدادي از 
هاي هاي پدري که آللگذارند. جفتاشتراك میوالدینشان به 

یکسان اجدادي را براي ژن کنترل کننده یک صفت به 
هاي یکسانی براي گذارند به طور محتمل فنوتیپاشتراك می

هایی را هاي پدري که آلل- صفت مورد بررسی نسبت به جفت
هاي میان گذارد خواهند داشت. بنابراین، تفاوتبه اشتراك نمی

هاي به اشتراك هاي پدري و تعداد آللهاي جفتفنوتیپ
QTL، شناسایی نشانگرگذاشته یکسان اجدادي در یک 

).5کند (را فراهم مینشانگرنزدیک آن 
کنیم که والدین مشترك از گروه در آنالیز ناتنی فرض می

باشند و علاقه مندیم از اطلاعات تفرق نرها به میناتنی پدري 
اقعی ناتنی پدري استفاده کنیم. در این روش، عنوان ساختار و

ترین محتملي براي تشخیص نشانگراستفاده از اطلاعات 
وضعیت از دو گامت نر بر اساس اطلاعات ناشی از 

باشد. در این روش احتمال به ارث بردن هر ها میهتروزیگوت

یک از دو گامت نر توسط هر نتاج در هر نقطه انتخابی، 
ر ژنوتیپ مادر در دسترس باشد در گروه ژنوتیپ نتاج و اگ

شود و این پیوستگی بر اساس ژنوتیپ نر محاسبه می
). در 12دهد (میاحتمالات اساس آنالیز بعدي را شکل 

هاي ناتنی طرحاي اصولاً استفاده از خانوادهمطالعات درون 
ها در والدین مشترك با توجه به آللبراي تشخیص تفرق 

هر آمیزش و والدین غیر خویشاوند فرضیات تک فرزندي در
).32(باشد می

مفهوم QTLیابی نقشههاي رشد با مدلترکیب 
هاي فیزیولوژیکی بر اساس ژنتیک را در صفات کمی جنبه

براي QTLکند. در حالی که گزارشات زیادي از میتسهیل 
وزن و نرخ رشد قبل از بلوغ جنسی وجود دارد، نسبتاً اطلاع 

براي وزن بدن در هنگام بلوغ وجود دارد و QTLکمی از 
).29دلیل آن کشتار مرغ در این سنین است (

گیري آنها مشکل است اندازهبراي بهبود سریع صفاتی که 
هایی که آللهاي موثر بر این صفات و منشاء جایگاهشناسایی 

هاي انتخابی برنامهبه طور بالقوه بر این صفات موثرند در 
هاي برنامهد شده است. استفاده از این اطلاعات در پیشنها

هاي مثبت به داخل آللتواند ورود میاصلاح نژاد تجاري 
هاي آللهاي تجاري یا انتخاب براي افزایش فراوانی لاین

را در پی داشته باشد. نشانگرمطلوب با انتخاب به کمک 
فید و از تواند ممیهاي ژنی جایگاهبنابراین شناسایی دقیق این 

).16لحاظ اقتصادي سودآور باشد (
توسطکهاقتصاديمهمصفاتدرفنوتیپی،انتخابجايبهمتداول،نژاديبههايروشمشکلاتازاجتنابمنظوربه: ژنکمکبهانتخاب/ نشانگرکمکبهانتخاب-1

وشناساییداردژنتیکینشانگریکباکهپیوستگیاساسبرنظرموردژنروشایندر. شودمیانجامژنمستقیمغیریاومستقیمانتخابشوندمیکنترلاصلیهايژن
شودمیانتخاب

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
هشهاي تولیدات دامیپژو
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در بلدرچین QTLیابی نقشهدر این خصوص و به منظور 
نیز مطالعاتی انجام شده و یا در حال انجام است. بلدرچین 

باشد. این یانیده میسژاپنی متعلق به راسته گالیفرم و خانواده فا
غذایی میلادي به عنوان یک منبع1910پرنده از حدود سال 

) دو 36ارزشمند براي مصرف انسان مورد توجه قرار گرفت (
بندي جانوري متعلق به خانواده گونه مرغ و بلدرچین در رده

Galliformes جفت کروموزوم 39با کاریوتیپ یکسان و
)78=n2 21اند (میلیون سال پیش انشقاق یافته35) حدود .(

غ انجام شده تاکنون مطالعات زیادي در این زمینه روي مر
امروزه است اما در زمینه بلدرچین مطالعات اندکی وجود دارد. 

جایگاه صفات کمی با استفاده از اسکن ژنومی در 600بیش از 
31تکثیر در یک تحقیق). 30مرغ شناسایی شده است (

درصد چند 65اي مرغ در ژنوم بلدرچین با نشانگر ریز ماهواره
نشانگر 48همچنین از بین ). 17شکلی در آنها گزارش شد (

نشانگر را در بلدرچین گزارش 28اي مرغ، تکثیر ریز ماهواره
). 33کردند (

با توجه به اینکه اطلاعات چندانی در خصوص مطالعات 
بلدرچین وجود ندارد و از 2روي کروموزوم QTLیابی مکان

بندي جانوري متعلق آنجا که دو گونه مرغ و بلدرچین در رده
جفت 39با کاریوتیپ یکسان و Galliformesخانواده به

جفت کروموزوم متفاوت از لحاظ سیتوژنتیکی 8()کروموزوم
و Zهاي جنسی ها) به اضافه کروموزوم(ماکروکروموزوم8- 1

W 35و حدود ) 30(جفت میکروکروموزوم) هستند 30و
ه میلیون سال پیش انشقاق یافته اند، بنابراین از اطلاعات ب

دست آمده در خصوص مرغ می توان در مطالعه ژنومی روي 
تاکنون مطالعات مختلفی به منظور ). 21بلدرچین استفاده کرد (

برآورد پارامترهاي ژنتیکی براي بهبود صفات مختلف در 
). 3،27،28،31،35، 3،8،14(بلدرچین ژاپنی گزارش شده است 

ر مطالعه هاي انجام گرفته بپژوهشدر این بین، تعدادي از 
پارامترهاي ژنتیکی موثر بر برخی از صفات مرتبط با لاشه 

در بلدرچین نیز چندین ).23،27،35(اندبلدرچین تمرکز داشته
هاي مرتبط با صفات مختلف QTLمطالعه به منظور شناسایی 

) و 26(2هفتگی روي کروموزوم 5مانند وزن بدن در 
، 1هاي زومکروموهمچنین روي صفات رشد و لاشه بر روي 

). هدف از انجام این 14،15،18،34انجام شده است (5و3
پژوهش شناسایی نواحی ژنومی مرتبط با صفات رشد با 

در 2استفاده از طرح ناتنی پدري روي کروموزوم شماره 
بلدرچین ژاپنی است.

هاروشمواد و 
یابی و رکوردگیري فنوتیپیجمعیت نقشه

گذار) و وحشی خمویه سفید (تاز آمیزش متقابل دو س
پرنده نسل اول ایجاد شد. 34(گوشتی) بلدرچین ژاپنی تعداد 

از آمیزش پرندگان نسل اول در قالب نه خانواده ناتنی پدري 
منظور نتاج در طی پنج هچ متوالی تولید شد. به422تعداد 

رکوردگیري فنوتیپی از پرندگان، رکوردهاي صفات رشد، 
وزن یک تا پنج هفتگی بوسیله ترازویی با شامل وزن تولد و 

هاي مربوط به دوره1گیري شد. نسبت کلیبراندازه1/0دقت 
5تا 4هفتگی، 4تا 3هفتگی، 3تا 2هفتگی، 2تا 1زمانی 

هفتگی با استفاده از رابطه ارائه شده توسط 5هفتگی و هچ تا 
هر و با تقسیم میانگین افزایش وزن روزانه در)1947کلیبر (

هاي زمانی ذکر شده در بالا به وزن متابولیکی یک از دوره
پرنده در انتهاي همان دوره محاسبه شد که در این 

میانگین افزایش وزن روزانه محاسبه شده براي : ADG،رابطه
وزن متابولیکی در انتهاي : W0.75یک بازه زمانی مشخص و 

).18(باشدمیبازه زمانی مورد نظر 

و تعیین ژنوتیپDNAاستخراج 
و تعیین ژنوتیپ در هنگام DNAبه منظور استخراج 

از DNAکشتار از تمام پرندگان خون گیري شد. استخراج 
استفاده از روش استخراج نمکی هاي خون کامل بانمونه

). ژنوتیپ پرندگان نه خانواده ناتنی براي 25انـجـام گـرفـت (
تعیین 2ي کروموزوم شماره نشانگر ریزماهواره روجفت چهار 

نشان داده شد. نشانگرهاي 1شد که اطلاعات آن در جدول 
) PCRاي پلیمراز (ریزماهواره با استفاده از واکنش زنجیره

میکرولیتر 25در حجم کلی PCRتکثیر یافتند. واکنش 
PCRمیکرولیتر بافر DNA ،5/2میکرولیتر 2شامل:  10X ،

، یک dNTPکرولیتر میMgCl2 ،5/0یک میکرولیتر 
میکرومول)، یک میکرولیتر 25/0میکرولیتر پرایمر رفت (

میکرولیتر آب استریل 5/16میکرومول)، 25/0پرایمر برگشت (
میکرولیتر آنزیم تک پلیمراز (یک واحد) به ازاي هر 3/0و 

5سازي ابتدایی (واسرشتهنمونه تحت شرایط زیر انجام شد: 
چرخه شامل 30گراد) و سپس یدرجه سانت95دقیقه با دماي 

درجه 95ثانیه با دماي 30سازي (مراحل واسرشته
ثانیه با دماي 30گراد)، اتصال آغازگر به رشته الگو (سانتی

72ثانیه با دماي 45بهینه هر آغازگر)، بسط توسط پلیمراز (
دقیقه با 5گراد) و در نهایت مرحله بسط نهایی (درجه سانتی

ارائه شده است. 1گراد) و در جدول سانتیدرجه 72دماي 
ها، براي تفکیک باندهاي مربوطه و مشخص شدن آلل

روي ژل پلی اکریل آمید هشت درصد PCRمحصولات 
بارگذاري شد. براي نمایان کردن باندها از روش رنگ آمیزي 

نیترات نقره استفاده گردید.

1- Kleiber Ratio
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)19(اره مورد مطالعه در این تحقیقمشخصات کلی نشانگرهاي ریزماهو- 1جدول 
Table 1. Summary of general characteristics of the microsatellites markers used in this study

دما 3 ) bpدامنه اندازه آللی (2 توالی آغازگر موقعیت 1
)cM( )'3-'5(رفت نشانگر ) '3-'5(برگشت 

52 160 -144 GCTGCTATTCTGTTGATGTG CAACTGCAAAGACAACATCC 0 GUJ0073
54 211 -201 TTCAGGGTAGCAGTCATCTC CACCAACCACCTTCATCTTC 13 GUJ0069
55 165 -159 ACTCCTCCTCTTTCTCCCTC TCCCGTCTCCCGATGTGTTT 44 GUJ0084
60 231 -213 CTCTTGTATTGTAACTGGGC AGCCATAGAGGGCTATTAAG 60 GUJ0093

دماي بهینه اتصال آغازگر به رشته الگو-3(جفت باز)، Base pair-2زوم دو بلدرچین ژاپنی بر اساس نقشه پیوستگی،موقعیت نشانگرها روي کرومو-1

QTLهاي فنوتیپی و آنالیز آنالیز آماري داده
هاي و شناسایی جایگاههاي فنوتیپیبه منظور آنالیز داده

از مرتبط با صفات مورد نظر و مشخص کردن اثرات افزایشی 
افزار ها به وسیله نرماستفاده شد. داده1مدل آماري 

ASRmel.آنالیز شد
:1مدل 

امین jامین هچ، iمشاهده مربوط به Yijkفوق، در مدل
اثر ثابت هچ Hiمیانگین جمعیت، µامین پرنده، kجنسیت و 

i سطح، 5ام دارايSj اثر جنسj سطح (نر و ماده)، 2ام داراي
باشد.تصادفی عوامل باقیمانده میاثرeijkو 

استفاده شد:2از مدل QTLبراي آنالیز اثر 
: 2مدل

)، i(فرزندان نر mفنوتیپ مشاهده شده افرادyijkدر مدل فوق 
iµ میانگین خانواده نرi ،α اثر جایگزینی آللیQTL درون

بهiاولین آلل را از نر mاحتمال این که حیوان xو iخانواده 
در مدل HlوSkارث برده باشد (انتقال به صورت تصادفی)، 

بالا به ترتیب اثرات ثابت جنس (نر و ماده) و هچ (پنج سطح) 
اثر تصادفی باقیمانده است.eijklmو

اي مبتنی بر یابی درون فاصلهاز روش نقشهQTLبراي آنالیز 
هاي آماري فوق، ). بر اساس مدل15استفاده شد (1رگرسیون

2مورگان در طول کروموزوم در فواصل یک سانتیQTLیک 
بود به عنوان Fاي که داراي حداکثر آماره برازش گردید. نقطه

در نظر گرفته شد. تعیین QTLمحتمل ترین موقعیت 
% با استفاده 1% و 5دار کروموزومی در سطوح هاي معنیآستانه

از آنالیز ) محاسبه شد. مقادیر بدست آمده10از روش تبدیل (
تعداد ده هزار سري داده براي ایجاد یک توزیع تجربی از آماره 

بندي ، رتبهQTLآزمون تحت فرض صفر مبنی بر عدم وجود 
انجام GridQTLآنلاینافزارشدند. آنالیزها با استفاده از نرم

شد.

نتایج و بحث
صفت 19هاي فنوتیپی پرندگان براي آمار توصیفی داده

ها، ث در این مطالعه شامل تعداد رکوردها، میانگینمورد بح
انحراف معیار باقی مانده، محدوده و درصد ضریب تغییرات در 

هاي احتمالی، مقادیر آماره ارائه شده است. موقعیت2جدول 
F نسبت درستنمایی، درصد واریانس ،QTL نزدیکترین ،

ه بررسی شدQTLنشانگر به موقعیت مورد نظر و اثرات آللی 
براي صفات رشد و نسبت کلیبر در QTLبا استفاده از آنالیز 

آورده شده است.1و شکل 3جدول 

هاي فنوتیپی نتاجخلاصه آمار توصیفی داده- 2جدول 
Table 2. Summary of descriptive statistics for phenotypic data of offspring

درصد ضریب 
تغییرات

انحراف معیار 
باقی مانده

داکثرح
(گرم)

حداقل
(گرم)

میانگین
2(گرم) 1تعداد صفت

1/10 69/0 50/9 8/4 8/6 422 وزن هچ
6/20 76/4 40/41 3/11 1/23 419 وزن یک هفتگی
8/19 30/9 80/74 0/12 6/47 420 وزن دو هفتگی
6/16 55/13 10/124 9/15 0/83 420 وزن سه هفتگی
1/15 96/17 30/168 1/63 9/120 417 چهار هفتگیوزن
0/12 15/18 70/202 5/82 1/153 353 وزن پنج هفتگی
9/27 65/0 86/4 59/0 3/2 419 میانگین افزایش وزن روزانه هچ تا یک هفتگی
1/23 79/0 21/6 79/0 5/3 418 میانگین افزایش وزن روزانه یک تا دو هفتگی
5/18 91/0 03/8 73/1 0/5 418 و تا سه هفتگیمیانگین افزایش وزن روزانه د
0/21 14/1 33/11 01/2 4/5 416 میانگین افزایش وزن روزانه سه تا چهار هفتگی
4/28 32/1 90/7 60/1 6/4 348 میانگین افزایش وزن روزانه چهار تا پنج هفتگی
4/12 51/0 59/5 17/2 2/4 353 میانگین افزایش وزن روزانه هچ تا پنج هفتگی
6/11 58/17 20/199 7/83 4/152 418 وزن قبل از کشتار
8/13 03/0 30/0 10/0 2/0 419 نسبت کلیبر هچ تا یک هفتگی
5/12 02/0 25/0 07/0 2/0 418 نسبت کلیبر یک تا دو هفتگی
8/12 02/0 31/0 09/0 2/0 418 نسبت کلیبر دو تا سه هفتگی
3/15 02/0 42/0 06/0 1/0 416 نسبت کلیبر سه تا چهار هفتگی
5/29 03/0 46/0 04/0 9/0 348 نسبت کلیبر چهار تا پنج هفتگی
1/5 005/0 10/0 08/0 2/0 353 نسبت کلیبر هچ تا پنج هفتگی

میانگین تصحیح شده براي اثرات ثابت جنس و هچ- 2عداد مشاهدات براي هر صفت، ت-1

1- Interval mapping method based on regression
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هاخانوادهنتایج آنالیز توام - 3جدول 
Table 3. Analysis results of families with each other

درصد واریانس نسبت درستنماییFآماره cM(1موقعیت (QTLاثر صفت
QTL

نشانگر مجاور
59/288/2240/3GUJ0073*0- 22/1)29/0(وزن هچ

53/233/2228/3GUJ0084*51-90/19)31/6(وزن سه هفتگی
69/263/2335/4GUJ0093*53-03/22)16/8(وزن چهار هفتگی
56/247/2296/3GUJ0093*05/1554)24/6(وزن پنج هفتگی

69/267/2362/3GUJ0093*43/1654)81/5(وزن قبل از کشتار
44/306/3016/5GUJ0084**50- 44/1)43/0(میانگین افزایش وزن روزانه دو تا سه هفتگی

62/299/2211/4GUJ0093*43/055)17/0(میانگین افزایش وزن روزانه هچ تا پنج هفتگی
35/281/2001/0GUJ0084*49- 02/0)01/0(نسبت کلیبر دو تا سه هفتگی

موقعیت نشانگرها روي کروموزوم دو بلدرچین ژاپنی بر اساس نقشه پیوستگی-1

)، میانگین افزایش وزن >05/0Pصفات وزن سه هفتگی (
بت کلیبر دو تا سه ) و نس>01/0Pروزانه دو تا سه هفتگی (

و وزن چهار و پنج هفتگی GUJ0084هفتگی نزدیک نشانگر 
)05/0P< میانگین افزایش وزن روزانه هچ تا پنج هفتگی ،(
)05/0P<) 05/0) و وزن قبل از کشتارP<نزدیک نشانگر (

GUJ0093) 05/0و وزن هچP< نزدیک نشانگر (
GUJ007354، 53، 49، 50، 51هاي موقعیتبه ترتیب در ،

مورگان قرار داشتند. صفات میانگین سانتیصفرو 54، 55
افزایش وزن روزانه هچ تا پنج هفتگی، وزن پنج هفتگی و 
وزن قبل از کشتار داراي اثر جایگزینی آللی مثبت بودند. با 
توجه به اینکه در این مطالعه از یک طرح ناتنی پدري براي 

برآورد QTLه اثر استفاده شد بنابراین اندازQTLیابی نقشه
شده در این طرح عبارت است از اثر جایگزینی یک آلل یعنی 

پدري و فرض qو Qهاي کننده آللتفاوت بین نتاج دریافت
ها به طور متوسط در بین دو گروه بر این است که اثر سایر ژن

یکسان است. باید توجه داشت که در اینجا اثر جایگزینی آللی 
QTLنیز شامل شود چون اثر افزایشی تواند اثر غلبه رامی

و QTL)qqبصورت متوسط از تفاوت دو ژنوتیپ هموزیگوت 
QQ برآورد می شود. درصد واریانس (QTL برآورد شده در

قرار داشت که در جدول 16/5تا 01/0آنالیز توام در محدوده 
ارائه شده است.3

دهددرصد را نشان می5و 1داري در سطح هاي معنیهاي افقی آستانهخط،هاز آنالیز توام خانوادهحاصل اFپروفیل آماره -1شکل 
Figure 1. Test statistic curves resulted from the analysis of families together. The horizontal line represent of

significant thresholds in 1 and 5% level.

گرهايــک نشانـــاتی که نزدیـــقیق صفــن تحـر اید
GUJ0084 وGUJ0093 قرار داشتند به رغم داشتن درصد

به دلیل تعداد زیاد نرهاي نتاج تعیین ژنوتیپ شده کمتر
بیشترین صفات ،هاي آنها) و آلل9و 7هتروزیگوت (به ترتیب 

نزدیک دار را داشتند. به احتمال زیاد صفات قرار گرفته معنی
لازم است یک نشانگر خاص داراي اثر پلیوترپی می باشند. 

ذکر شود که نشانگرهاي مورد استفاده در این پژوهش با 
هاي پیشین انجام شده در خصوص استفاده از پژوهش
ها در بلدرچین انتخاب شدند. با توجه به شناسایی ریزماهواره

منابع منتشر شده در این خصوص، فقط چهار نشانگر 
یزماهواره مناسب روي کروموزوم شماره دو قابل دسترسی ر

در ).13،20(بود که در این پژوهش مورد استفاده قرار گرفت
یک تحقیق ذکر شد که کاهش فاصله نشانگر اثر یکسان و 
مستمر روي پارامترهاي آماري توان تخمین اثرات ژن، خطاي 

ن استاندارد براي تخمین اثرات ژن و فاصله اطمینان مکا
QTL ندارد. با توجه به توان و خطاي استاندارد تخمین اثر

مورگان براي نشانگر بدون سانتی20یا 10ژن، فاصله کمتر از 
ازه جمعیت و اثر ژن کارایی زیادي ندارد. ددر نظر گرفتن ان

10و 20، 50یابی، فاصله بنابراین براي دقت نقشه
اند مفید باشدتومورگان یا حتی کمتر از این حد میسانتی

)11.(
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20در مطالعه حاضر متوسط فاصله بین نشانگرها 
مورگان است که تقریب نسبتاً مناسبی از مکان و اثرات سانتی

هاي صفات کمی مورد بررسی را فراهم هرکدام از جایگاه
نماید.

در این مطالعه میانگین میزان اطلاعات مفید نشانگرها 
)Information content ( در نقاط مختلف کروموزوم شماره

و در محدوده58/0دو (در بین و موقعیت نشانگرها) 
بود. میزان اطلاعات مفید از صفر (فاقد اطلاعات 41/0-71/0

PICمقدارمفید) تا یک (حداکثر اطلاعات مفید) متغیر است. 
ژنوم روينشانگراطلاعات مفید ارائه شده توسطدهندهنشان
)، 1980و همکاران (Botsteinبنديطبق طبقهبر .است

PIC > 0.05دهنده اطلاعات بالا، نشان0.05 > PIC >
> PICودهنده اطلاعات قابل قبول نشان0.25 0.25
میزان اطلاعات ). 18باشد (دهنده اطلاعات ناچیز مینشان

نشانگر در واقع، میزان چند شکلی PIC1چند شکلی یا 

س اطلاعات ژنوتیپی نشانگرها در فاصله محاسبه شده بر اسا
کروموزومی بین نشانگرها است که بر اساس احتمالات 
ژنوتیپی و با توجه به ژنوتیپ نشانگرهاي مجاور و فاصله 

مورگان از ناحیه ژنتیکی بین آنها براي هر یک سانتی
کروموزومی مورد مطالعه محاسبه شده است. معمولاً میزان 

اي است ه بین نشانگرها کمتر از نقطهاطلاعات مفید در فاصل
). کاهش میزان اطلاعات 36که نشانگر در آنجا قرار دارد (

تواند ناشی از فقدان نشانگرهاي داراي اطلاعات مفید مفید می
در یک یا چند خانواده باشد که در این صورت ژنوتیپ احتمالی 
نشانگر با توجه به ژنوتیپ نشانگرهایی که در فاصله دورتري 

). 24قرار دارند بدست آمده است (
حاوي اطلاعات بالا نشانگرهاي چند شکلدر این تحقیق

درمطالعهمورد استفاده در ایننشانگرهايPICدیرمقابودند.
و 4بلدرچین ژاپنی در جدول 2کروموزومبخش هاي مختلف

.ارائه شده است2شکل 

نشانگرمحتواي اطلاعاتی مفید از هر - 4جدول 
Table 4. Useful information content of each marker

هاآلل نرهاي هتروزیگوت وتیپ شده (%)افراد تعیین ژن میزان اطلاعات 
نشانگرها (cM)فواصل  (cM)موقعیت  نتاجنشانگر هاماده نرها

3 7 %)88(375 0 %)100(9 41/0 0 0 GUJ0073
2 2 %)89(376 0 %)100(9 60/0 13 13 GUJ0069
2 7 %)84(357 0 %)100(9 71/0 31 44 GUJ0084
3 9 %)74(316 0 %)100(9 61/0 16 60 GUJ0093

موقعیت نشانگرها روي کروموزوم دو بلدرچین ژاپنی بر اساس نقشه پیوستگی-1

بلدرچین ژاپنی براي اثرجایگزینی آللی2محتوي اطلاعات مفید (محتوي مقادیر اطلاعات پلی مورفیسم) در سرتاسر کروموزوم -2شکل 
Figure 2. Useful information content (PIC Values) across chromosome 2 of Japanese quail for allelic substitution

effect.

همچنین در این تحقیق براي نسبت کلیبر دو تا سه 
دار یافت شد که نسبت کلیبر به عنوان معنیQTLهفتگی 

باشد. گیري غیرمستقیم بازده خوراك مصرفی میمعیار اندازه
رشد و افزایش گوشت معیارهاي انتخاب براي بررسی صفات

گیري وزن بدن و یا تولیدي در حیوانات اهلی شامل اندازه
) و ضریب تبدیل غذایی به دلیل 2ضریب تبدیل غذایی است (

اینکه با بازده و سود اقتصادي حیوان رابطه مستقیم دارد
). به دلیل اینکه 5تواند معیار انتخاب بهتري باشد (می

هاي حیوانی رفی برخی از گونهگیري میزان خوراك مصاندازه
به منظور محاسبه ضریب تبدیل غذایی هزینه بر و دشوار است 

نسبت میانگین افزایش وزن روزانه ) 1947کلیر (از این رو 
(ADG) به وزن متابولیکی(W0.75) را به عنوان معیار

گیري غیرمستقیم بازده خوراك مصرفی پیشنهاد نمود. اندازه

اند نشان دادهقبلیات رشد نیز مطالعاتدر خصوص صف
هاي مکانیزمتوسطدر اوایل و اواخر دوره زندگیرشدکه

تحقیقاتی که روي موش .شودکنترل میمختلفیژنتیکی
دو مکانیسمدهد به طور کلیانجام شده است نشان می

افزایش اندازه بدن زندگیدر مراحل مختلففیزیولوژیکی
کمی صفات ژنتیکمطالعات.دهدار میموش را تحت تاثیر قر

توانند اثراتها میژنتک داد کهنشاندر موشرشد
اوایل و اواخر دوره زندگی رشد دربرپلیوتروپیکی متضادي

نشان QTLبردارينقشههاي اخیرآزمایشداشته باشند و
در اوایل و اواخرهاي مرتبط با صفات رشدQTLاند کهداده

جداگانه و مشخصی کروموزومهايمکانردها موشزندگی 
هچ توسط دواند که وزنقرار گرفتند. همچنین ذکر کرده

کنندهو بیانگیردتحت تاثیر قرار میاپیستاتیکجایگاه
1-Polymorphism Information Content



127..................... .........................................................................................................................1396/ پاییز 17پژوهشهاي تولیدات دامی سال هشتم/ شماره 

مؤثر هايجایگاهبسیاري ازمی باشد.متوسطواریانس نسبتاً
هستند. مطالعاترشد دخیلتمام مراحلدر بر اواخر دوره رشد

رشد تاثیر تمامی مراحلبرهایی که QTLداده است کهنشان
پرندگان درايبافت ماهیچهافزایش تجمعباعث گذارند

افزایش رشدرا توسط رشدتوانندمیها QTLاین.شوندمی
هاي عضلانیسلولتقسیمافزایشو یاهاي عضلانیسلول

تر پتانسیل بیشو جنینی تحت تاثیر قرار دهنددر طول توسعه
به دلیل افزایش تعداد بیشتري ازرشدحیوانات براي

تعداد توسطروزگی46از هاي عضلانی است. رشد قبل سلول
با توسعهگیرد. رشد اولیهتحت تاثیر قرار میQTLزیادي
این فرآیندوشودمشخص میپرهاو رشدهاي داخلیاندام
تنظیم ژنتیکیشبکه هاي پیچیدهبه احتمال زیاد توسطرشد
لگهورنومرغ قرمز جنگلیدهد کهنشان میشوند. نتایجمی

کهتفاوت زیادي با یکدیگر دارندرشدسفید از لحاظ
متعدد تغییر یافته در طی یندهاي فیزیولوژیکیآفردهندهنشان

اند که افزایش اصلی وزن نشان دادهباشد. مطالعاتانتخاب می
).7(رد گیصورت میدر اواسط دوره رشدبدنی

از تلاقی لاین نر F2وي جمعیت یک تحقیق که ردر 
افزایش براي انجام شده بودگوشتی و لاین لگهورن سفید

324- 302در موقعیت 2وزن روزانه روي کروموزوم 
مورگان با اثر غلبه و افزایشی مثبت و در موقعیتسانتی
فیمورگان با اثر غلبه مثبت و افزایشی منسانتی474- 360

QTLدر این تحقیق نیز براي ).29یافت شد (دارمعنی
افزایش وزن روزانه (دو تا سه هفتگی) و (هچ تا پنج هفتگی) 

QTLمورگان اثر سانتی55و 50هاي به ترتیب در موقعیت
در تحقیق دیگر که روي تلاقی منفی و مثبت یافت شد.

ی گذار انجام شده بود وزن بدن در یک روزگگوشتی و تخم
مورگان، وزن بدن در سانتی64در موقعیت 2روي کروموزوم 

مورگان با اثر افزایشی و سانتی262روزگی در موقعیت 35
مورگان که در آنها طرح تلاقی لاین و ناتنی سانتی233- 226

). همچنین در تحقیقی که روي 1اجرا شده بود یافت شد (
21در جمعیت پلیموت راك سفید انجام شده بود وزن بدن

358و 102، 77، 6هاي در موقعیت2روزگی روي کروموزوم 
). در این پژوهش براي وزن سه 4مورگان شناسایی شد (سانتی

شناسایی شد که QTLمورگان سانتی51هفتگی در موقعیت 
) در مرغ نزدیک بود. 4(و همکاران Atzmonهاي به یافته

ر بر نسبت موثQTLهمچنین این اولین گزارش از شناسایی 
بلدرچین 2کلیبر و سایر صفات مرتبط با رشد روي کروموزوم 

ژاپنی است. 
هاي موثر یابی جایگاهدر این تحقیق، بررسی و موقعیت

روي صفات مهم تجاري مرتبط با رشد با استفاده از طرح 
تعدادي بلدرچین ژاپنی انجام و 2ناتنی پدري روي کروموزوم 

شناسایی شدندو صفات وابستهبا رشداز نواحی ژنومی مرتبط
به احتمال زیاد صفات . باشدکه اولین گزارش در این زمینه می

قرار گرفته در نزدیک یک نشانگر خاص داراي اثر پلیوترپی 
که در اصلاح نژاد بلدرچین صفات مهمی محسوب باشند می
دهنده این است که صفات ذکر شده در شوند. نتایج نشانمی

الایی با یکدیگر هستند. در صورت تایید تفرقارتباط ب
QTLهاي تجاري بلدرچین، هاي شناسایی شده در سویه

هاي انتخاب به کمک توان از نتایج این پژوهش در برنامهمی
نشانگر استفاده کرد.
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Abstract
A paternal half-sib design was implemented to identify QTL on chromosome 2 affecting

growth traits in Japanese quail. Using a reciprocal cross between two strains, white (laying) and
wild (broiler) of Japanese quail, 34 birds were obtained in F1 generation and 422 offspring
related to 9 paternal half-sib families in 5 consecutive hatches were generated. Progeny from 9
paternal half-sib families were measured for growth traits, and genotyped for four microsatellite
markers on chromosome 2. QTL analysis was performed with least squares interval mapping
method based on regression in across and individual paternal half-sib families. In addition to the
QTL responsible for Kleiber ratio, other QTLs related to growth in positions 13, 51, 53, 54 and
55 cM, (P<0.05) and 50 cM, (P<0.01) were identified. Percentage of trait phenotypic variation
explained by QTL ranged from 0.01 to 5.16 and the average of useful polymorphism
information content of the markers in different parts of the chromosome 2 (both in-between and
at the markers) was 0.58 and ranging from 0.41 to 0.71. Most probably the traits located near a
specific marker have polytrophic effects which are important traits in breeding quail. The results
showed that the mentioned traits are highly related to each other. If approved by segregating
QTL detected in commercial strains of quail, the results of this study can be used in marker-
assisted selection programs.

Keywords: Growth traits, Japanese quail, Paternal half-sib designs, Quantitative trait loci,
Kleiber ratio


