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Extended Abstract 
Background: Angel wing is a developmental wing deformity that can influence breeding  and 
reproduction in the commercial duck industry.  Therefore, genetic diversity studies and detection 
of the genomic region related to angel wings in duck populations are essential. In this regard, 
powerful tools, such as next-generation sequencing technology, have made it possible to decode 
genome information in this species. The genome-wide association study (GWAS) has been a 
powerful tool in detecting loci associated with complex traits and diseases; however, it also has 
some limitations. Complex traits are controlled by many genes, and hence, significant SNPs in 
general represent only a small fraction of genetic variation. Moreover, studies often report only 
the most significant SNPs and their neighboring genes, hence some smaller genetic variants and 
disease risks are unlikely to be detected. Alternatively, pathway-based analysis has been proposed 
as a complementary approach to investigate complex traits from a genetic and biological 
perspective. In contrast to a GWAS, pathway-based analysis considers factors that contribute 
simultaneously to the complex trait and looks beyond the most significant SNPs and genes. To 
complement GWAS studies, it is becoming common to use gene-set enrichment and pathway 
analyses. Such an approach helps alleviate problems related to GWAS (e.g., GWAS ignores the 
fact that genes work together in networks in various biological pathways), and to deepen the 
understanding of the biological pathways affecting quantitative traits. Integration of F, GWAS, 
and pathways analyses might address some aforementioned issues and has been already used in 
human studies, whereas its potential application in livestock breeding and genetics remains still 
unexplored. In addition, studies are available that performed GWAS or GWAS plus pathway 
analysis. 
Methods: A total of 63 adult purebred Pekin ducks from the same population were selected for 
this study, of which 33 were ducks that could be identified as having angel wings (case) and 30 
were ducks with normal wings (control). Genomic DNA was extracted from blood samples by 
DNA extraction using a kit (QIAampR DNA Blood Mini Kit; QIAGEN), following the 
manufacturer's protocol. Whole-genome re-sequencing data were generated on the Illumina Hiseq 
4000 platform with 150 bp paired-end reads. Single-nucleotide polymorphism (SNP) calling was 
performed using the GATK (v4.1), and all parameters were kept at default settings, except for 
stand_callconf 30. VCFTOOLS (v0.1.16) and plink (v 1.90) were used for the quality control of 
the data. The 14 064 984 SNPs passed quality control that excluded SNPs using the following 
criteria: --min- alleles 2, --max- alleles 2, --minDP 3 –minQ 30 with VCFtools, minor allele 
frequency >0.01, and SNP call rate ≥ 0.95 with plink. An independent SNP set was used via the 
plink command --indep- pairwise 50 5 0.2 for principal component analysis. After quality control, 
686 449 SNPs were used for the GWAS. The gene set analysis consists basically of three different 
steps: (i) the assignment of SNPs to genes, (ii) the assignment of genes to functional categories, 
and (iii) an association analysis between each functional category and the phenotype of interest. 
1. The SNPs were assigned to bovine genes based on the CAU_duck1.0 duck genome sequence 
assembly using the Bioconductor R package biomaRt2. A given SNP was assigned to a particular 
gene if it was located within the gene or at most 15 kb either upstream or downstream of the gene. 
An arbitrary threshold of P-value ≤ 0.005 was used to define significant SNPs (based on the results 
of the GWAS); in this context, significant genes were defined as those genes that contained at 
least one significant SNP. 2. The databases Gene Ontology (GO) and Medical Subject Headings 
(MeSH) were used to define functional categories of genes. The idea is that genes assigned to the 
same functional category can be considered the members of a group of genes that share some 
particular properties, typically their involvement in the same biological or molecular process. 3. 
The significant association of a given term with angle wing was analyzed using Fisher’s exact 
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test. Finally, a gene enrichment analysis was performed with the GOstats Bioconductor from R 
software for the assignment of the genes to functional categories. 
Results: The random effect was estimated from the groups clustered based on the kinship among 
all accessions, and the first two PCs, including PC1 with normal wings and PC2 with angel wings 
derived from whole-genome SNPs, were used as fixed effects in the mixed model to correct for 
stratification. In this research, SNP markers were identified on chromosomes 1, 2,  3, 6, 8, 11, 18, 
20, 27, and 31. Different sets of candidate genes related to the angle wing trait, namely ATP11A, 
UBE2E2, ITPR2, GUCA1C, ATP2C1, PLCG1, and BMPR1A, were also identified in ducks. Some 
of the found genes are consistent with some of the previous studies related to wing traits. 
According to pathway analysis, 21 pathways from GO and biological pathways were associated 
with the angle wing trait. Some of the detected genes are consistent with some previous studies 
and are involved in biological pathways related to skeletal muscle growth and development, 
calcium ion response, bone growth and development, bone minerals, and calcium signaling 
pathway activation. 
Conclusion: The results of our research can be used to understand the genetic mechanism 
controlling the angle wing trait. This study supports previous results from the GWAS of 
reproductive traits, revealing additional regions. Using these findings could potentially be useful 
for genetic selection in ducks. 
 
Keywords: Duck, Enrichment analysis, Genomic data, Next generation sequencing,  
                      Wing deformity 
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 مقاله پژوهشی 
 

   های نژاد پیکینای در اردک پویش ژنومی برپایه آنالیز مسیر مرتبط با صفت بال فرشته
 یابی کل ژنوم های توالی با استفاده از داده 

 

  حسین محمّدی

 
 ( h-mohammadi64@araku.ac.ir: ولومسنویسنده )  ،کشاورزی و محیط زیست، دانشگاه اراک، اراک، ایران استادیار گروه علوم دامی، دانشکده 

 
            6/8/1402: تاریخ پذیرش                            11/5/1402تاریخ دریافت:

   43تا  32صفحه: 

 مبسوط چکیده 

  مطالعهرو از این .گذار باشد تأثیر   اردک  تجاری  هایگله در  تولیدمثل  و  پرورش بر  تواندمی که   است بال توسعه یافته   بدشکلی یک  فرشته بال :مقدمه و هدف
  ابزارهای   راستا،   این  در. شودمی  محسوب گونه  این در  ضروری  امری اردک،  هایجمعیت در  ای صفت بال فرشته  بر  مؤثر  ژنومی  مناطق  شناسایی   و  ژنتیکی  تنوع 

طور معمول در مطالعات پویش کل ژنومی در  به.  است  آورده   فراهم  را  گونه  این  در   ژنوم  کل   اطلاعات  رمزگشایی  یابی امکانتوالی  جدید  نسل  مانند  قدرتمندی
باشد، ولی اعمال این نوع تصحیحات موجب از دست رفتن نشانگرهای  نظر گرفتن تصحیحات سختگیرانه برای جلوگیری از نتایج مثبت کاذب ضروری می

SNP  گردد که نتیجه آن شناسایی  با اثر کوچکتر مؤثر بر صفات کمّی میSNPدهد و گردد که تنها بخش کوچکی از تنوع ژنتیکی صفت را نشان میهایی می
باشد. های ژنی میسازی مجموعههای جایگزین استفاده از آنالیزهای غنیماند. یکی از روشرو در اکثر مواقع بخش عمده واریانس ژنتیکی پنهان باقی میاز این

کند. در  طور عملکردی با هم مرتبط هستند بررسی میدر این روش ارتباط بین صفت مورد مطالعه و نشانگرهای ژنتیکی را در یک دسته یا گروه ژنی که به
دار است.  دار نشده، ولی اثر تجمعی آنها روی صفت دارای اثر معنیتنهایی اثر آنها بر صفت مورد نظر معنییم که بههایی هستدنبال ژنحقیقت در این روش به

که موجب عدم شناسایی مناطق ژنومی مرتبط    باشدمی  دارمعنی  هایSNP  بودن  کم  تعداد  ژنی  هایمجموعه  سازیغنی  آنالیز  اصلی  دلایل  از  علاوه براین، یکی
  ژنتیکی   معماری  و  مکانیسم  بهتر  درک  ژنومی،  مناطق  یافتن  برای  بهتری  کارآیی  مسیر  مبنای  بر  ژنومی  پویش  گردد. در نتیجه روشمهم اقتصادی میبا صفات  
کل   پویش  استفاده ازبا    اردک  در  ایفرشته  بال   صفت  با  مرتبط  کاندیدای  هایژن   و  ژنومی  مناظق  شناسایی  حاضر  پژوهش  از  هدف  بنابراین،   .باشدرا دارا می

 . باشدمی مسیر آنالیز پایه بر ژنوم

  ای فرشته  بال  دارای  قطعه  33  و(  شاهد)  نرمال  بال  دارای  قطعه  30  شامل  اردک  قطعه  63  شده  یابیتوالی  ژنوم  داده  منظور از اطلاعاتبدین  :هامواد و روش
با    SNPابتدا نشانگرهای    .شده بود انجام Hiseq 4000 ایلومینا شرکت توسط ژنوم کل یابیتوالی استفاده شد.  (موردی) ایندل جدا شدند و  از  شناسایی شده 

  95که حداقل در   01/0های دو آللی با حداقل فراوانی آللی بزرگتر یا مساوی با PLINK  ،SNPفیلتر شدند. سپس با استفاده از برنامه    GATKاستفاده از برنامه  
بعد از مراحل مختلف کنترل کیفیت باقی   SNPنشانگر    14064984مشخص بودند، حفظ شده و مابقی حذف شدند. که در نهایت    درصد افراد دارای ژنوتیپ

هایی که در حالت عدم تعادل پیوستگی  SNPمنظور با حذف  استفاده شد. برای این   PLINKافزارهای مستقل از نرمSNPماندند. در گام بعدی برای شناسایی  
)معیار عدم تعادل پیوستگی(    2rهای دارای  SNPجلو در هر مرحله،    رو به  SNP  5و با حرکت    SNP  50هایی شامل  دیگر قرار داشتند، در پنجرهبالایی با یک

از   از مجموعه دادهindep-pairwise 50 5 0.2--)دستور    0/ 2بیش  با یکدیگر  نهایت  .ها حذف شدند(   برای   SNP  686449کیفیت تعداد    کنترل  از  بعد  در 
های ژنی  ماندند. اساساً آنالیز پویش ژنومی بر پایه تجزیه و تحلیل مجموعه  باقی   سازی مجموعه ژنیپویش کل ژنومی بر پایه تجزیه و تحلیل غنی  آنالیزهای

( پویش کل ژنومی بر پایه  3ی  ها به طبقات عملکردی و مسیرهای زیست( ارتباط ژن2دار با ژن  های معنیSNP( تعیین مکان  1گردد:  در سه مرحله انجام می
و با   Rدر محیط    biomaRt2افزاری  بود با استفاده از بسته نرم  005/0آنها کمتر از    P-valueهایی که مقدار  SNPها:  ها با ژنSNPتعیین مکان   -1آنالیز مسیر. 

از رفرانس ژنومی اردک   دست آن ژن قرار  بالادست یا پایین  kb  15موردنظر در داخل آن ژن و یا    SNPهایی که نشانگر  ( به ژنCAU_duck1.0)استفاده 
ها به طبقات عملکردی و مسیرهای بیوشیمیایی: جهت تعیین طبقات عملکردی ژنی و مسیرهای متابولیکی و تنظیمی ارتباط ژن  -2داشت، ارتباط داده شدند.  

معنیژن از  های  هستیپایگاه  5دار  شامل  اطلاعاتی  ژن  شناهای  بیوشیمیایی  ( ,http://www.geneontology.org/GO)سی  مسیرهای   ،
(http://www.genome.jp/kegg /KEGG,   ،)Panther   (http://www.pantherdb.org  ،)Metacyc   (http://www.metacyc.org  و  )Reactome  
(http://www.reactome.orgجهت )  های  پویش کل ژنومی بر پایه آنالیز مسیر: ارتباط  - 3گردید.  بیوشیمیایی استفاده    مسیرهای  و  عملکردی  طبقات  تعیین

 مورد آزمون قرار گرفت.  Fisher’s exact testای با استفاده از توزیع فوق هندسی و آماره دار مسیرهای عملکردی با صفت با فرشتهمعنی

  پژوهش   این  کردند. در  جدا  و  تفکیک  یکدیگر  از  خوبیبه  جمعیت بیمار را گروه    PC2  و  گروه جمعیت سالم  PC1  با  که  داد  نشان  PCA  آنالیز  : نتایج هایافته
 ، ATP11A ،  UBE2E2 ،  ITPR2  هایژن  با  که  شدند  شناسایی  31  و   27  ، 20  ، 18  ، 11  ، 8  ، 6  ، 3  ، 2  ، 1  هایکروموزوم  روی  واقع  نوکلئوتیدی  تک  نشانگرهای
GUCA1C ،ATP2C1 ،  PLCG1  و  BMPR1A  ایفرشته  بال   صفت  با  بیوشیمیایی  و  ژنی  شناسیهستی  مسیر  21  تعداد  ژنی،   مجموعه  تفسیر  در.  بودند  مرتبط 

 skeletal muscle myosin thick filament assembly ،  response to calcium ion ،wing disc  مسیرهای  بین،   این  از(.  P˂0.05)  شد  شناسایی

morphogenesis و  Calcium signaling pathway توسعه  و رشد  کلسیم،  یون به پاسخ  اسکلتی،  عضلات  یتوسعه و رشد با ارتباط  در را   مهمی هایعملکرد  
 داشتند عهده  بر کلسیم دهیسیگنال مسیر سازیفعال و استخوان  معدنی حجم مواد استخوان، 

  تکمیلی   مطالعات  وسیلهای در این تحقیق، در صورت تأیید بهفرشتههای کاندیدای شناسایی شده بر صفت بال  : با توجه به نقش کلیدی و مؤثر ژنیریگنتیجه
 . گیرند  قرار استفاده  مورد های تجاری اردکگله  ژنتیکی انتخاب  در توان از آنهامی

 

 های ژنومی  داده ، یابی نسل بعدتوالیسازی، اردک، بدشکلی بال، آنالیز غنی: های کلیدیواژه 
 

 مقدمه 

ی آناتید، زیر  ای از پرندگان متعلق به خانوادهها گونهاردک
ها هستند. این پرنده دارای  ی اردکی آنسرین و دسته خانواده

دلیل های بهداشتی به بالا، پایین بودن هزینهخصوصیات رشد  
دلیل ها، تولید محصول ارگانیک بهمقاومت بسیار زیاد به بیماری

عدم استفاده از دارو و واکسن در دوره پرورش و چند منظوره  

طور ویژه سینه(  دلیل تولید گوشت )به بودن پرورش این پرنده به 
  . (Huang et al., 2013)   باشداین پرنده می و تخم از مزایای  

سال به در  اردک  اخیر  در  های  اقتصادی  پرنده  یک  عنوان 
شود. سودآوری در صنعت  کشورهای مختلف پرورش داده می

های ورودی و خروجی بستگی  تولید و پرورش اردک به هزینه 
بنابراین، بهبود بازده خوراک، مقدار غذای موردنیاز برای   دارد. 

 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري
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عات نیتروژنی را کاهش خواهد مقدار ضایرشد، هزینه تولید و  
 (.  Zhou et al., 2018)داد 

برنامهاصلی  های  استراتژی  در  طیور موجود  پرورش  های 
  تجاری با هدف افزایش سرعت رشد و وزن بدن همراه است. 
از   است، یکی  فیزیولوژیکی  فرآیندهای  رشد حیوان که شامل 

  یکی عوامل بسیار مهم و تاثیرگذار در علم پرورش طیور است.  
 بال  بیماری  است  شایع  هم   بسیار  که  ،اردک  هایبیماری  از

  که   افتدمی  اتفاق  دلیل  این  به  بیماری  این.  باشدمی  ایفرشته 
 عضلات  به  زیادی  فشار  و   بوده  زیاد  بال  در   موجود  پرهای  وزن

این بیماری در پرندگانی که رشد   .کندمی وارد اردک پای مچ و
تواند متأثر از عوامل ژنتیکی،  و می   تر است دارند، شایع  تریسریع
بالاای  تغذیه ویتامین    )پروتئین  و  کلسیم  کمبود  و (  3Dو 

 . (Lin et al., 2015; Lin et al., 2018) مدیریتی رخ دهد
تراشهپیشرفتبا   تهیه  در  اخیر  و   SNPهای  های  طیور 

نوکلئوتیدی تک  در  چندشکلی  از  به استفاده  نشانگر،  ها  عنوان 
نقشه  و  ژنوم  کامل  پوشش  با  امکان  که  بالاتر  وضوح  با  یابی 

سایر روش یا  و  ریزماهواره  نشانگرهای  قبیل  از  پیشین  های 
که بهبود   پذیر گردیدنشانگرهای بیولوژیکی مقدور نبود، امکان 

مکان  صفات  QTLیابی  صحت  بر  مؤثر  ژنومی  نواحی  و  ها 
 یا  ژنوم   کل  هایداده  از   استفاده   تولیدی را در پی داشته است. 

  زمینه   تواندمی   آن  کارگیریبه   و   DNA  هایداده  کلی  طوربه 
  گردد   اهلی  پرندگان  نژاد  اصلاح  در  پساژنومی  عصر  به   ورود  ساز

(Ding et al., 2019) . 
( از وجود تعداد زیادی GWASمطالعات پویش کل ژنوم )در  

به  ژنوم  در سطح  اطلاعات شجره  چندشکلی  و  فنوتیپ  همراه 
شود و  جهت آنالیز همبستگی بین ژنوتیپ و فنوتیپ استفاده می 

ها و عناصر تنظیم کننده مرتبط با صفات مهم اقتصادی را  ژن
 (. Tang et al., 2022گردد )شناسایی می

عمل آمده در اواخر دهه  های به مطالعات و بررسی ،  علاوهبه 
مکانیسم  80 که  نمود  روشن  زمره  میلادی  در  مولکولی  های 

، DNAترین فرایندهای ژنتیکی )مشتمل بر همانندسازی  مهم
ژن  تنظیم  نحوه  حتی  و  ترجمه  هستند رونویسی،  ها( 

(Mohammadabadi, 2020; Safaei et al., 2022  یکی .)
اق به از  در  اساسی  ژنمونژادی  دامات  مطالعه  و  لکولی  ها 

آنپروتئین مطالعه  و  مهم  صفات  با  مرتبط  سطح های  در  ها 
( است  کروموزومی  یا   Mohammadabadi andسلولی 

Soflaei 2020; Shahsavari et al., 2022 .) 
طور معمول در مطالعات پویش کل ژنومی در نظر گرفتن به 

سختگیرانه )عمدتاً تصحیح بنفرونی( برای جلوگیری تصحیحات  
می ضروری  کاذب  مثبت  نتایج  نوع از  این  اعمال  ولی  باشد، 

نشانگرهای   رفتن  دست  از  موجب  اثر    SNPتصحیحات  با 
گردد که نتیجه آن شناسایی  کوچکتر مؤثر بر صفات کمّی می 

SNPمی ژنتیکی  هایی  تنوع  از  کوچکی  بخش  تنها  که  گردد 
رو در اکثر مواقع بخش عمده دهد و از اینان می صفت را نش

می  باقی  پنهان  ژنتیکی  روش واریانس  از  یکی  های ماند. 
غنی آنالیزهای  از  استفاده  مجموعهجایگزین  ژنی  سازی  های 

و می موردمطالعه  صفت  بین  ارتباط  روش  این  در  باشد. 
به  که  ژنی  گروه  یا  دسته  یک  در  را  ژنتیکی  طور  نشانگرهای 

کند. در حقیقت در  با هم مرتبط هستند بررسی می  عملکردی

به  روش  ژناین  به دنبال  که  هستیم  بر هایی  آنها  اثر  تنهایی 
دار نشده، ولی اثر تجمعی آنها روی صفت  صفت موردنظر معنی 

معنی اثر  )دارای  است  (.  Dadousis et al., 2017دار 
  های مجموعه   سازیغنی   آنالیز   اصلی  دلایل  از   این، یکی برعلاوه

که موجب عدم    باشدمی   دارمعنی  هایSNP  بودن   کم  تعداد   ژنی
گردد.  شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات مهم اقتصادی می

 برای  بهتری  کارآیی  مسیر  برمبنای  ژنومی  پویش  در نتیجه روش 
را    ژنتیکی  معماری  و  مکانیسم  بهتر  درک  ژنومی،  مناطق  یافتن

 (.Srikanth et al., 2020باشد )دارا می
( نشان  2013و همکاران )  Peñagaricanoبرای اولین بار  

دقت  مسیر  برمبنای  ژنومی  پویش  تحلیل  و  تجزیه  که  دادند 
شناسایی مناطق ژنومی مؤثر بر صفت نرخ باروری گاوهای نر 
را بالا برده است، زیرا با استفاده از این روش تمامی نشانگرهای  

ی شوند و در نتیجه میزان خطاآنالیز می  05/0دار در سطح  معنی
کند. در تحقیق دیگر  نوع اول و بیش برآوردها کاهش پیدا می

مسیر  پویش  مطالعه برمبنای  آنالیز   ژنومی  از  استفاده  با 
مجموعه غنی رویسازی  ژنی  نژاد    های  چهار  در  رشد  صفات 

  این   براساس .  شد  انجامبیرد    و  لنگشن  سیلک،   چوآ،  مرغ شامل
طبقات مختلف    21  شناسایی  به  منجر  مسیر،  براساس  آنالیز  نتایج

 KEGGمسیر بیوشیمیایی  17عملکردی هستی شناسی ژن و 
 Khaltabadi Farahani et)  شد  صفات  این  با  دار مرتبطمعنی

al., 2020  .) 
سان   های مورد استفاده در این پژوهش اولین بار توسطداده

ای، در برای صفت بال فرشته   (Sun et al., 2023و همکاران )
اند که در آن تحقیق  های نژاد پیکین مورد آنالیز قرار گرفتهاردک

های خطی مختلط تک نشانگری و از تصحیح بنفرونی  از مدل
آستانه معنی تعیین  اول  برای  نوع  از خطای  و جلوگیری  داری 

مجموع   در  است.  شده  نوکلئوتیدی    24استفاده  تک  نشانگر 
و    27،  26،  23،  2های  بط با صفت روی کروموزومدار مرتمعنی

ژن  28 که  بود  شده  کاندیدای  شناسایی  ، OPCMLهای 
ATP6V1B2  ،SLC18A1    وFEM1A    قرار مناطق  این  در 

اخیراً مطالعه پویش کل ژنومی برپایه آنالیز مسیر جهت    داشتند.
جایگاه بر  شناسایی  مؤثر  ژنی  در های  اقتصادی  مهم  صفات 

مسیرهای    ژاپنیبلدرچین   و  است   cytoskeletalانجام شده 

protein binding،  MAPK signaling 

pathway،anatomical structure development    و  
Myoblast differentiation   ژن شامل  کاندیدای که  های 

NPY،  DRD2،  PTPRN2،  BMPR1B،  MYF5 ،  
IGF2BP1 ،  MYO1E،  FGF2،  LDB2،  BMP4،  ACOX1 ،  

PCK1،  PLCB4،  PLCB1  و  PNPLA2    گزارش را  بودند، 
 (.Mohammadi et al., 2023)اند کرده

روی   ژنومی  کل  پویش  مطالعات  اینکه  به  توجه   اردکبا 
منظور شناسایی نواحی ژنومی مؤثر بر صفات مهم اقتصادی  به 
حاضر  به  پژوهش  هدف  لذا  گرفته،  انجام  معدودی  بسیار  طور 

های ژنی و مسیرهای زیستی مرتبط تجزیه و تحلیل مجموعه 
فرشته با   بال  اردکصفت  در  ژنومی    ای  کل  پویش  براساس 
  باشد.می

 

 ها مواد و روش

 35........................  .............................................................................................................................  1403/  2های تولیدات دامی سال پانزدهم/ شماره  پژوهش
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 36...........................................................................................................  های نژاد پیکینای در اردکپویش ژنومی برپایه آنالیز مسیر مرتبط با صفت بال فرشته

  63یابی شده کل ژنوم  های توالیدادهدر پژوهش حاضر از  
که    ،(Sun et al., 2023)   شداستفاده    پیکیننژاد    قطعه اردک

  34روزگی شامل    42های خالص در سن  در آن تحقیق از اردک
اردک ماده استفاده شده بود. میانگین وزن    29قطعه اردک نر و  

و   9/3877±8/214ترتیب برابر با  های نر و ماده بهاردک  زنده
ظاهر    8/175±6/3662 براساس  گروه  دو  انتخاب  بودند.  گرم 

ب  بود،  شده  انجام  اردکه فنوتیپی  هرگونه  طوریکه  بدون  های 
و با ظاهر کامل  قطعه    30به تعداد ای )شاهد(  ظهور بال فرشته 

بال فرشته  تعداد  ای )موردی(  با نقص  بندی گروه قطعه    33به 
 شده بودند. 

سویه  paired-end صورتبه  ژنوم  کل یابیتوالی دو    یا 
های داده  .شده بود انجام Hiseq 4000 ایلومینا شرکت توسط

تعیین ژنوتیپ شده مورد استفاده در این پژوهش در پایگاه برخط  
NCBI  (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/ )

به    figshareو پایگاه برخط  (  PRJNA886058با کد دسترسی )
  https://doi.org/10.6084/m9.figshare.21631868.v1آدرس  

 باشد.  در دسترس می 
شناسایی شده از ایندل جدا شدند و   SNPنشانگرهای  ابتدا  

فیلتر  GATK  (McKenna et al., 2010  )از برنامه  با استفاده  
 ,.PLINK  (Purcell et alبرنامه  شدند. سپس با استفاده از  

2007) ،  SNP یا بزرگتر  آللی  فراوانی  حداقل  با  آللی  دو  های 
با   افراد دارای ژنوتیپ    95که حداقل در    01/0مساوی  درصد 

  مشخص بودند، حفظ شده و مابقی حذف شدند. که در نهایت 
بعد از مراحل مختلف کنترل کیفیت  SNPنشانگر  14064984
از  های مستقل  SNP  شناسایی  برایدر گام بعدی    باقی ماندند. 

شد.     PLINKافزارنرم ایناستفاده  حذف  برای  با  منظور 
SNP  هایی که در حالت عدم تعادل پیوستگی بالایی با یکدیگر

 SNPو با حرکت    SNP  50هایی شامل  قرار داشتند، در پنجره 
)معیار عدم تعادل   2rهای دارای  SNPرو به جلو در هر مرحله،    5

(  indep-pairwise 50 5 0.2--)دستور    2/0پیوستگی( بیش از  
داده مجموعه  از  یکدیگر  شدندبا  حذف  نهایت  .ها    از   بعد  در 

پویش کل   آنالیزهای  برای  SNP  686449کیفیت تعداد   کنترل
بر پایه تجزیه و تحلیل غنی    باقی   سازی مجموعه ژنی ژنومی 

   ماندند.
این  همچنین   برای بررسی وجود یا عدم وجود    پژوهشدر 

های بندی جمعیتی با استفاده از روش تجزیه و تحلیل مؤلفه لایه
(   و   محاسبه  PLINK.9  افزارنرم  از  استفاده  با  PCA)اصلی 

  . شد  ترسیم(  1/6/3)نسخه  نسخه  R  برنامه  توسط   PCA  گراف
  موجود   واریانس  که   است  آن  اصلی  هایمؤلفه   به  تجزیه  از  هدف

 اولین  که  کند  تجزیه  هاییمؤلفه   به  را  چند متغیره  هایداده  در
 در  موجود  واریانس  بیشترین  علت  است  ممکن  که  آنجا  تا  مؤلفه
  از   بعد  ممکن  واریانس  بیشترین  علت  مؤلفه  دومین.  باشد  هاداده

 . باشد  آخر الی و اول مؤلفه
  از   استفاده  با  ژنومی  کل  پویش  تحلیل  و  تجزیه  انجام  جهت

  نسخه GEMMA  (Zhou & Stephens., 2012  )  افزارنرم
افزار توانایی در نظر گرفتن هرکدام  شد. این نرم استفاده    98/0

صورت متغییر جداگانه های باینری را به مشاهدات فنوتیپی داده
 (. Zhuang et al., 2020باشد )دارا می

صفته   تک  مختلط  خطی  مدل  پایه  بر  استفاده  مورد  مدل 
 شکل زیر بود: به 

𝑦 = 𝑊𝑎 + 𝑃𝐶 + 𝑥𝛽 + 𝑍𝑢 + 𝑒 
مربوط    بیضرا  سیماتر  W  ، یپی: بردار مشاهدات فنوتyکه      

مربوط به اثرات پنج مؤلفه    ب یضرا  س یماتر  Pبه اثر ثابت جنس،  
ب  یاصل ژنوتxشده،    ه یتوج  انس یوار  نیشتریبا  بردار   های پ ی: 

آزمون،   تحت  تصادف  uنشانگر  اثرات    Z  ک،ژنییپل  یبردار 
 بردارهای  مانده،ی باق  یبردار اثر تصادف  e  ، یروابط ژنوم  سیماتر

α  ،c    وβ   یاصل  هایاثرات ثابت، اثر مؤلفه   رندهیدر برگ  بیترتبه 
 هستند.  SNPو اثر نشانگر 

ژنوم  شیپو  زیآنال     مجموعه   یکل    ی ژن  هایبراساس 
(GSEA-SNP  ) 

 های مجموعه  لیو تحل هی تجز هیبر پا یژنوم شیپو زیآنال اساساً
م  یژن انجام  مرحله  سه  تع1:  گرددی در    ی هاSNPمکان   نیی( 

  ی رهایو مس  عملکردی  طبقات  به  ها( ارتباط ژن 2با ژن    داریمعن
 ر یمس زیآنال هیبر پا یکل ژنوم شی( پو3 یستیز

ژنSNP  مکان  نیی تع  -1 با  مقدار  ییهاSNP  :هاها    که 
 P-value  بود   005/0آنها کمتر از  (Srikanth et al., 2020)  

نرم  بسته  از  استفاده  مح biomaRt2 یافزاربا  با  R طیدر  و 
ژنوم رفرانس  از  به    (CAU_duck1.0)  اردک   یاستفاده 

نشانگر  هاییژن و   SNP که  ژن  آن  داخل  در    ایموردنظر 
 kb 15  داشت، ارتباط داده    رار دست آن ژن ق  نییپا  ایبالادست

 . شدند
ژن -2 مس   عملکردی  طبقات  به  هاارتباط    ی رها یو 
  ی رهایو مس  یژن  یطبقات عملکرد  نییجهت تع:  ییایمیوشیب

تنظ  یکیمتابول   ی اطلاعات  گاهیپا  5از    داریمعن  هایژن   یمیو 
 ژن  یشناسیشامل هست

 (http://www.geneontology.org/GO) 
 یی ایمیوشیب یرهایمس

(http://www.genome.jp/kegg/KEGG)  
Panther (http://www.pantherdb.org)  
Metacyc (http://www.metacyc.org)  
Reactome (http://www.reactome.org)  

استفاده   ییایمیوشیب  یرهایو مس  یطبقات عملکرد  نییجهت تع
 .دیگرد

ژنوم  ش یپو  -3 پا  یکل    های ارتباط   :ریمس   زیآنال  هیبر 
با استفاده از    ایبا صفت با فرشته   یعملکرد  یرها یمس  داریمعن
مورد آزمون   Fisher’s exact testو آماره    ی فوق هندس  عیتوز

گرفت.   تعداد    یعملکرد  یرهایمس  P-valueقرار  ژن   kکه 
 محاسبه شد:  ر یدر آن قرار دارد با فرمول ز داریمعن

 

𝑃 − 𝑣𝑎𝑙𝑢𝑒 = 1 −∑
(
𝑠
𝑖
) (
𝑁 − 𝑆
𝑚 − 𝑖

)

(
𝑁
𝑚
)

𝑘−1

𝑖=1

 

 

فرمول،   این  ژن  kدر  تعداد  با  معنیبرابر  طبقه  های  در  دار 
دار مرتبط با صفت  های معنیبرابر با تعداد کل ژن  Sعملکردی،  

هایی که در این مطالعه برابر با کل تعداد ژن  Nمورد بررسی،  
و   شدند  ژن  mآنالیز  کل  تعداد  با  مسیر برابر  در  موجود  های 

سازی مجموعه ژنی با استفاده از بسته  عملکردی. تجزیه غنی 
محیط    GOstats Bioconductorافزاری  نرم انجام    Rدر 
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  از   آمده  دست   به  هایژن  عملکرد  بهتر  تفسیر  برایگردید.  
 آنلاین  اطلاعاتی هایپایگاه

GeneCards (http://www.genecards.org)  وUniProtKB 

(http://www.uniprot.org)  ترسیم   در نهایت برای  .شد  استفاده  
 استفاده  SNPEVG2  افزارنرم  از  مربوطه  منهتن  هایگراف
 (. Wang et al., 2012) گردید

 

 نتایج و بحث 
آللی زیر  لایه تفاوت در فراوانی  از  ناشی  بندی جمعیتی که 
دلیل تفاوت ژنتیکی جد مشترک و همچنین میزان ها بهجمعیت

می با  خویشاوندی  را  ژنومی  ارتباط  مطالعه  یک  نتایج  تواند 
نماید چرا که در   مواجه  پویش ژنومی فرض  مشکل  مطالعات 

این،    برعلاوه باشد.  شود که جامعه مورد مطالعه همگن میمی
 نتایج  تواند منجر به کاهشدر نظر گرفتن اثرات خویشاوندی می

(. نتایج Liu et al., 2022) شود( اول نوع خطای) کاذب مثبت
ارائه    1در شکل  مورد بررسی  در دو گروه جمعیتی    PCAآنالیز  
گروه جمعیت    PC1  با  که  داد  نشان   PCA  آنالیز  است. نتایجشده  
  تفکیک   یکدیگر  از  خوبیبه   گروه جمعیت بیمار را  PC2  و  سالم

  . ندارند  همپوشانی   هم  با  اینقطه   هیچ   در  و   کردند  جدا   و
با    Q-Qهای  پلات مرتبط  منهتن    در   ای فرشته  بال  صفتو 
چندین روش برای تخمین   ارائه شده است.  3و    2های  شکل

وجود دارد که در این تحقیق روش (  λکنترل تورم ژنومیکی )
فاکتور تورم کنترل جمعیتی بزرگتر از   تخمین گر میانه اجرا شد. 

1  (1˃λ  )لایه میوجود  نشان  را  جمعیتی  فاکتور بندی  دهد. 
برای   فرشتهلامبدا  بال  با    ایصفت  که   057/1برابر  بود 

 بود.  1شود تقریباً برابر با مشاهده میطور که همان

 

 
با استفاده از   PCAبراساس آنالیز ای )موردی( و جمعیت نرمال )شاهد( به دو گروه جداگانه جمعیتی با بال فرشته  پرندگانبندی خوشه  -1شکل  

 پرندگاناطلاعات ژنوتیپی تمام 
Figure 1. Principal components analysis (PCA) clustered individuals separately that belong to a different group of 

angle wing (case) and normal duck populations using genotyping information animals. 
 

 های کاندیدا در مناطق ژنومی  ژنی شناسای
  شده   نویسیحاشیه  ژن   25952  از  ژن  عدد  24671  تعداد

 در این  که  شد  داده  پوشش  SNPنشانگرهای    وسیلهبه  اردک  در
ژن  میان معنیتعداد  بررسی  های  مورد  نژاد  در  ژن    3108دار 

  005/0  از   کمتر  P-value  با  نشانگر   یک   حداقل  عبارتیبه   بودند، 
 kb  15  فاصله  تا  ژن  این  دست  پایین  بالا یا  در  یا  و  داخل  در

صفت    با  مرتبط  دارمعنی  هایژن  عنوانبه  هاژن  این.  گرفت  قرار
  شدند. تعداد   انتخاب  GSEA-SNP  تجزیه  برای  ایفرشتهبال  

 شامل  مختلف  ایداده  هایپایگاه  از   حاصل  ژنی  هایمجموعه
به هستی  طبقات   232 و  شناسی  آمد  زیستی    مسیر  11دست 

KEGG  از  کمتر  و  ژن  سه  از  بیشتر  که  مسیرهای.  مشاهده شد 
   .اندشده  گزارش داشتند ژن 300

 اسامی   همراهبه   شناسیهستیهای  ترم  کامل  جزئیات
نتایج حاصل از این   .است  شده  ارائه  1  جدول  در  های کاندیداژن

ژن   که  است  این  دهنده  نشان  فرآیند   ATP11Aتحلیل    با 
skeletal muscle myosin thick filament assembly    و

  response to calciumionیدر فرآیند زیست  UBE2E2ژن  
با   فرشتهمرتبط  بال  ضریب  با    ایصفت  مقدار  بیشترین 

در  سازی  غنی شد.    پیکیننژاد    هایاردکهستند،  در  مشاهده 
مطالعه پویش ژنومی مرتبط با اندازه بدن و قطعات لاشه، ژن  

در ارتباط با وزن بال گزارش شده است    ATP11Aکاندیدای  
(Deng et al., 2019.)   در مطالعه پویش ژنومی مرتبط با رفتار

کاندیدای   ژن  خوراک،  مصرف    UBE2E2مصرف  صفت  با 
همچنین . (Li et al., 2021) خوراک روزانه گزارش شده است 

  UBE2E2پویش ژنومی گزارش شده است که ژن    در مطالعه
 El Yaagoubiهای متابولیکی در انسان ارتباط دارد )با سندروم 

et al., 2017) . 

 
 

1403/  2های تولیدات دامی سال پانزدهم/ شماره  پژوهش
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 38...........................................................................................................  های نژاد پیکیناردکای در  پویش ژنومی برپایه آنالیز مسیر مرتبط با صفت بال فرشته

 
 ای در اردک نژاد پکین بال فرشته برای صفت Q-Qپلات  -2شکل  

Figure 2. Plots Q-Q for angel wing trait in pekin duck 
 

 

 
منفی لگاریتم بر   Yها و محور های ژنوتیپی روی کروموزوممکان آلل  X. محور اردکدر  ایبال فرشته صفتپلات منهتن برای  -3شکل  

 P-valueارزش   10مبنای 
Figure 3. Manhattan plot for angle wing  trait in duck. X axis, genotypes allels positions on chromosomes, Y axis, -

Log10 P-value 
 

معنی   مسیر فرشته  با  مرتبط  دیگر  دارمهم  بال    ای صفت 
بود که یک   response to muscle stretch بیولوژیکی  مسیر

تنظیم   در  که  است  حیاتی  و  ضروری  بیوشیمیایی  فرآیند 
(. ژن  UniProtKBگامتوژنز، رشد جنین و جفت نقش دارند )

نقش کلیدی در رشد و توسعه سیستم عصبی   ITPR2کاندیدای  
 ( دارد  سلولی  مورفولوژی  همچنین   (.Chen et al., 2023و 
ژن   است  شده  مسیر    ITPR2گزارش  در  کلیدی  نقش 

کلسیم  سیگنال خوراک  دهی  بازدهی  تخمو  دوره  گذاری در 
 (. Yuan et al., 2015مرغان تخمگذار دارد )

دار مرتبط با صفت بال  از دیگر مسیرهای بیولوژیکی معنی
مسیر  می  ایفرشته به   wing disc morphogenesisتوان 

باشد و از  اشاره کرد که جزء مسیرهای فرآیندهای زیستی می
دار وجود در این مسیر زیستی، ژن کاندیدای  ژن معنی  20بین  

GUCA1C    دارای نقش بیولوژیکی مستقیمی با رشد و توسعه
نقش اساسی در تنظیم   GUCA1Cژن کاندیدای  بال داشت.  
دارد    Rhoدهی  ها از مسیر سیگنالهای کراتینوسیتتفرق سلول

(McMullan et al., 2003معنی ارتباط  ژن  (.  بین  داری 
GUCA1C    با حجم مواد معدنی استخوان گزارش شده است

(Li et al., 2020 .) 
  regulation of glucose import in responseمسیر  

to insulin stimulus    تعداد معنی  41با  دیگر  ژن  از  دار 
ارتباط با صفت مورد بررسی شناسایی شد.  مسیرهایی بود که در  

طبقه زیستی  فرآیند  مسیر  در  مسیر  میاین  بین   شود.بندی  از 
 خانواده  از  FGF9دار در این مسیر، ژن کاندیدای  های معنیژن
  باشد می  ژن  22  شامل(  FGF)  یا  فیبروبلاستی  رشد  فاکتور  ژنی

(GeneCards  .)فرآیندهای   از  بسیاری  در  ژنی  خانواده  این  
  بافت،   بازیابی  جنینی،  هایسلول   رشد   و   تمایز  نظیر   سلولی

  دارند   دخالت  انرژی   متابولیسم  و   سلولی  تقسیمات
(UniProtKB.)   ژنFGF9    در فرآیندهای بیولوژیکی توسعه

دارد    نقش  استئوبلاست   تفرق و  جنین   سیستم عضلات اسکلتی
(Halgrain et al., 2023) . 
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معنی دیگر  صفتمسیر  با  مرتبط  فرشته  دار  را  بال  ای 
نام برد    carboxylic acid biosynthetic processتوان  می

در مطالعه پویش   ATP2C1ژن، ژن کاندیدای    31که از بین  
ژن و  ژنومی  مناطق  شناسایی  هدف  با  کاندیدای ژنومی  های 

 ارتباط  ATP2C1  کاندیدای  ژنمرتبط با صفات مهم اقتصادی،  
 دوره  مختلف  مراحل  در  مرغ  سینه   عضلات   رشد  با  داریمعنی
 (. Tang et al., 2020) است شده  گزارش رشد

 
 ای در اردک رتبط با صفت بال فرشته ( مP˂0.05داری )های ژنی معنیسازی مجموعهتجزیه و تحلیل غنی -1جدول 

Table 2. Gene set enrichment analysis significantly (P < 0.05) associated with angle wing trait in duck 

GO ID 
 طبقات هستی شناسی 

Term GO 
شناسی نام مسیر هستی  

No. genes in the GO 
term 

 تعداد ژن موجود در مسیر
Candidate genes1 

های کاندیدا ژن  

P-adjust 
 P-ارزش

 تصحیح شده
Biological process 

     فرآیند زیستی

GO:0006936 muscle contraction 19 
LAMA2, LAMC2, ITGB3, ITGA2B, 
LAMB4, GP1BA, ITGB8, LAMA1, 

LAMB2, LAMB3 
0.00399 

GO:0035994 response to muscle stretch 24 

LOC101803633, AKR1D1, SRD5A3, 
HSD11B2 HSD17B2, SRD5A1, 

LOC101795569, LOC101803865, 
LOC101790812, ITPR2 

0.00587 

GO:0007472 wing disc morphogenesis 20 

HEXA, GUCA1C , GNPDA1, 
TSTA3, PGM3, FPGT, UGDH, 

NANS, GALK1, GMPPB, 
GNPNAT1, UAP1, GNPDA2, NANP 

0.00587 

GO:0030241 skeletal muscle myosin thick filament 
assembly 

37 

EHHADH, ACOX3, SCD, ACSBG1, 
ATP11A, OXSM, ACSBG2, ACSL1, 

ACOX1, TECR, ACSL5, ACAT2, 
HACD1, FADS1, FADS2, SCD5, 

ELOVL2, ACADL 

0.0175 

GO:0051592 response to calcium ion 24 

LOC101790524, ALDOB, 
ALDH7A1, ALDH18A1, ASL, 

MAT2B, ASS1, UBE2E2, CTH, 
PFKM, PFKL, AADAT, GAPDH, 

CPS1 

0.0218 

GO:0010658 striated muscle cell apoptotic process 27 

PPARGC1A, PRKAB2, G6PC2, 
PRKAR2A, PDE3B SH2B2, GYS2, 

SOCS4, TSC1, IKBKB, GSK3B, 
SORBS1, INSR, SOS1, PYGL, SHC4, 

MAP2K1 

0.02327 

GO:0010829 negative regulation of glucose transport 32 
MPI, ALDOB, SORD, TSTA3, 
FPGT, PFKL, FUK, GMPPB, 

TIGAR 
0.02394 

GO:2000505 regulation of energy homeostasis 21 
SQLE, LOC101801210, FDFT1, 

MSMO1, LOC101796874 
0.02913 

GO:2001273 
regulation of glucose import in response 

to insulin stimulus 
41 

MAPK11, CACNA1S, PDGFB, 
MAP3K14, DUSP3, IL1R2, FGF9, 

RRAS2, RAPGEF2, DUSP8, 
PLA2G4B DUSP10, DDIT3, ARRB1, 

EGFR, SOS1, FGF19, EGF 

0.03035 

GO:0044381 glucose import in response to insulin 
stimulus 

38 
PLA2G3, ENPP2, LA2G1B, PLB1, 

ENPP6, PLA2G4F, PLD4, 
PLA2G4B 

0.03209 

GO:0042149 cellular response to glucose starvation 15 
SLC27A4, PLTP, PLIN2, ACSBG1, 
ACOX1, ACSL5, LOC101796631, 

FADS2, SCD5, ACADL, RXRG 
0.00177 

GO:0043406 
positive regulation of MAP kinase 

activity 
24 

POP1, TPR, TACC3, GEMIN8, 
XPO5, NUP214, TGS1, EIF3B, 

EIF2B3, THOC5, CYFIP2, NDC1, 
DDX20, GEMIN5 

0.03848 

GO:0006464 protein modification process 18 
SPDYA, DE3B, BUB1, PGR, 

CPEB2, CDK1, ANAPC5, CDC25A, 
PLK1 

0.04159 

GO:0046394 carboxylic acid biosynthetic process 31 

TRADD, CAMKK1, PPARGC1A, 
PRKAB2, G6PC2, AGRP, ATP2C1, 

LEPR, ACSBG2, STK11, ACSL1, 
JAK2, ACSL5 PRKAG2, NFKBIE, 

POMC, CAMKK2, RXRG 

0.043394 

Cellular component 
     اجزای سلولی 

GO:0030054 Cell junction 25 
SRC, MYH9, JAM2, TJP1, 

SHROOM2, MYH10, CLDN2 0.04566 

GO:0034703 Cation channel complex 17 
EPB41, MAGI2, MPDZ, MAGI1, 

EPB41L2, PRKCD 
RRAS2 

0.04037 

KEGG Pathways 
     KEGGمسیرهای 

apla04020 Calcium signaling pathway 68 

ITPR2, ATP2A3, ADRB3, SLC25A6, 
ADCY8, ADCY2, ITPR1, PLCD1, 
SLC8A3, ERBB4 PLCG1, PLCE1, 

PDGFRB, PLCB4, ADRB1 

0.02331 
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 40...........................................................................................................  های نژاد پیکینای در اردکپویش ژنومی برپایه آنالیز مسیر مرتبط با صفت بال فرشته

 ای در اردک( مرتبط با صفت بال فرشته P˂0.05داری )های ژنی معنیسازی مجموعهتجزیه و تحلیل غنی -1جدول ادامه 
Continue Table 2. Gene set enrichment analysis significantly (P < 0.05) associated with angle wing trait  
                              in duck 

GO ID 
 طبقات هستی شناسی 

Term GO 
شناسی نام مسیر هستی  

No. genes in the 
GO term 

 تعداد ژن موجود در مسیر
Candidate genes1 

های کاندیدا ژن   

P-adjust 
 P-ارزش

 تصحیح شده
Biological process 

     فرآیند زیستی

apla04310 Wnt signaling pathway 61 
SERPINF1, WNT8B, CAMK2G, 

PLCB2, CTBP2 0.048414 

apla04350 TGF-beta signaling pathway 75 TGIF2, BMPR1A, BAMBI 0.049095 
 اند.مرتبط با صفت به صورت پر رنگ نشان داده شدههای کاندیدا ژن 1

1Candidate genes associated with trait are shown in bold.  
 

دهنده این است  نشان  KEGGتحلیل مسیرهای زیستی  
ژن  معنی به PLCG1 و  ITPR1 های  که  مسیر  طور  با  داری 

Calcium signaling pathway   می ارتباط  این  در  باشند. 
مسیر زیستی نقش مهمی در رشد و توسعه استخوان دارد. در  

های مربوطه شناسایی شده  مسیر سیگنالی کلسیم و ژن  3شکل  
 ارائه شده است.   KEGGاز پایگاه برخط 

جزوی از خانواده   PLCG1و    ITPR1های کاندیدای  ژن
تشکیل  در  کاتالیزوری  نقش  و  بوده  فسفولیپازها  پروتئینی 

فسفات اینوزیتول بی( از فسفات دیIP3اینوزیتول تری فسفات )
(PIP2  واکنش این  انجام  جهت  کلسیم  یون  حضور  دارند.   )

می سیگنالضروری  از  بسیاری  در  محوری  نقش  و  های باشد 
(. گزارش شده است  Liang et al., 2021خارج سلولی دارند )

نقش کلیدی در تفرق و تمایز میوبلاست    ITPR1ژن کاندیدای  
( هدف  Faenza et al., 2004دارد  با  ژنومی  مطالعه  در   .)

ژن ژن  شناسایی  استخوان،  پوکی  با  مرتبط  کاندیدای  های 
PLCG1  ( به عنوان ژن کاندیدا گزارش شده استGuo et 

al., 2019  کل پویش  مطالعه  با  شناسایی  (.  هدف  با  ژنومی 
 PLCG1های کاندیدای مرتبط با قابلیت جذب فسفر، ژن  ژن

همچنین تحلیل  (.  Vollmar et al., 2021گزارش شده است )
زیستی   ژن نشان  KEGGمسیر  که  است  این    دهنده 

BMPR1A  معنی به زیستیطور  مسیر  با   TGF-betaداری 

signaling pathway   ارتباط می این  در  مسیر زیستی  باشند. 
خصوص سن بلوغ و رشد  نقش مهمی در مکانیسم تولیدمثلی به 

 هایجایگاه  شناسایی  هدف  با  ژنومی  پویش  مطالعه  بدن دارد. در
  ژن   بدن،   اندازه  با  مرتبط  اسکلتی  سیستم  توسعه  با  مرتبط   ژنی

 Kominakis et)  است  شده  گزارش    BMPR1Aکاندیدای

al., 2017 .) 

ژن اغلب  پژوهش  این  جایگاهدر  و  یافت ها  ژنومی  های 
باشند و هیچگونه تحقیقی بر روی این  شده در اردک جدید می 

ها در اردک انجام نشده است. با توجه به عملکرد بیولوژیکی  ژن
های کاندیدای شناسایی شده در این تحقیق که منطبق با  ژن

باشد،  گزارشات پویش ژنومی پیشین مخصوصاً در گونه مرغ می
را توجیه  توان برمی از صفات مورد مطالعه  وز فنوتیپی هریک 

محدودیت از  یکی  که  کرد  توجه  باید  البته  اجرای کرد.  های 
مطالعات پویش ژنومی، کافی نبودن تعداد رکوردهای فنوتیپی و  

باشد که منجر  جمعیت غیر خویشاوند برای آنالیز پیوستگی می 
به  یا  اول  نوع  افزایش خطای  نشابه  نگرهای  عبارتی شناسایی 

میمعنی کاذب  مثبت  )دار  با  Seabury et al., 2017شود   .)
نیز باید    نمونه مورد استفاده در پژوهش حاضر  کم  توجه به تعداد

های کاندیدای شناسایی شده مرتبط با صفات  در استفاده از ژن 
های اصلاحی با احتیاط عمل کرد. البته  مهم اقتصادی در برنامه 

ادغام  می از دادهتوان با  استفاده  های تحقیقات مشابه جدید و 
تر برای تأیید نتایج پژوهش حاضر استفاده آنالیزهای آماری جامع

  .کرد
 

 گیری کلی نتیجه
ای  مناطق ژنومی شناسایی شده مرتبط با صفت بال فرشته    

  ، 18  ،11  ،8  ،6  ،3  ،2،  1  های در مطالعه حاضر روی کروموزوم
  های کاندیدای ژن  عملکرد  به  توجه  داشتند. باقرار    31  و  27،  20

سازی روش تجزیه و تحلیل غنی   کارآیی  توانمی   شده  شناسایی
برای ژنی  فرشته  مجموعه  بال  ژنومی صفت    نیز   را   ایپویش 

های آزمایشگاهی مختلف  استفاده از آزمون   .داد  قرار  تأیید  مورد
  . باشند  مؤثر  پژوهش  این  در  آمده  دسته ب   نتایج  تأیید  تواند درمی
سایر ژن و  حاضر  پژوهش  در  شده  شناسایی  اثر  عمده  های 

 تواند در این زمینه کاربردی باشد. های مرتبط میپژوهش
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Figure 3. Calcium signaling pathway and candidate genes related to angle wing trait (KEGG database) 
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