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چکیده
برخورداربالاییاهمیتازصفات رشد و ارزش اقتصادي پرورش بلدرچین دارندباکهمستقیمیارتباطدلیلبهصفات ایمنی

یکازاستفادهباایمنی،صفاتبرمؤثرQTLتشخیصمنظوربهژاپنیبلدرچین5کروموزم پویشتحقیق،اینازهدفباشند،می
دوبهدوژاپنیبلدرچینTuxedo وA and M Texas،Wild،Italian Speckledسویهچهارمنظوربدین. بودنسلیچهارتلاقیطرح

دوم،شاملبعديهاينسلاول،نسلهیبریدپرندگانتلاقیازسپس. ایجادگردیداولنسلوشدنددادهتلاقیبرگشتیورفتو
از جمله درصدSRBC5در چالش با شامل صفات مرتبط با ایمنی اکتسابی پرندگانفنوتیپیهايداده. ندشدایجادچهارموسوم

نسلانتخابیوالدینازحاصلپرندگانکلوچهارموسومنسلوالدین. گیري شدنداندازهYو T ،Mهاي مقدار ایمونوگلوبولین
روشبهQTLتحلیلوتجزیه. شدندژنوتیپتعیین5واقع بر روي کروموزوم ايماهوارهریزنشانگرهايسهبرايچهارم
مجاور هم در QTLسه . شدانجامGridQTL افزارنرمافزایشیژنتیکیبا مدلورگرسیونبرمبتنیايفاصلهدرونیابیمکان

مورگان در نزدیکی سانتی7/14و 9/8، 5/13هاي به ترتیب در موقعیتIgYو IgT ،IgMبراي سه ویژگی 5میانه کروموزوم 
حداقل یک جایگاه ژنی با اثر GUJ0049دهد که در مجاورت نشانگر نتایج نشان می،شناسایی گردید. بنابراینGUJ0049نشانگر 

تواند موجب بهبود هاي آماري میهاي نشانگر مذکور در مدلعمده بر صفات ایمنی وجود دارد و اضافه کردن اطلاعات ژنوتیپ
هاي اصلاحی صفات ایمنی در بلدرچین گردد.بینی ارزشصحت پیش

هاایمونوگلوبولیناستراپینگ، بوتایمنی،صفات،بلدرچین ژاپنی: کلیديهايواژه

مقدمه
ي متراکمشیوهبهطیورپرورشافزونروزيتوسعهورشد

ي طیورجیرهدرافزودنی شیمیاییموادمصرفافزایشسبب
بهطیوردر خوراكهاافزودنیازاستفادهاست. شروعشده

). 11(گرددمیبر1940ياواخر دههدربیوتیکآنتیازاستفاده
و خوراكدرافزودنیموادانواعمصرفبه افزایشتوجهبا

وتوان حجممیراحتیبهطیورهايفرآوردهتولیداتافزایش
وزیستي محیطکنندهتهدیدکهبیوتیکآنتیمصرفمیزان

هايگزارشاساسبر.کردبینیپیشراهستندانسانسلامت
وقوعمادرزادي،هايافزون ناهنجاريروزافزایشموجود،
مصرفدلیلبهمیکروبیمقاومتمزمن و افزایشهايبیماري

ي جیرهدرهابیوتیکآنتیاست. مصرفهابیوتیکرویه آنتیبی
).12است (شدهممنوع2006سالازاروپااتحادیهدرطیور

یک واقعیتشیمیاییموادازعاريغذاهايمصرفبهگرایش
اي را درویژهارگانیک جایگاهمحصولاتامروزهواستجهانی

پیدا کردهغربیکشورهايدرخصوصبهخانوارهاغذاییسبد
دو هفته آخر پرورش درهابیوتیکآنتی). مصرف31است (

بودهکشورهاي مختلف از جمله اروپا ممنوع جوجه گوشتی در
اند ها را محدود کردهو سایر کشورها هم مصرف آنتی بیوتیک

دامی از محصولاتتولید هاي پایدار ). لذا یکی از جنبه28(
افزایش ها،بیوتیکجمله طیور گوشتی عاري از باقیمانده آنتی

، می باشدها مقاومت پرندگان در مقابل عوامل عفونی و پاتوژن
تا نیاز به مصرف آنتی بیوتیک کاهش یابد.

دار ایمنی را سیستم هاي عهدهها و مولکولاعضاء، سلول
گویند. پاسخ جمعی هماهنگ شده این اجزا را به می1ایمنی

یستم س.نامندمی2اجهه با مواد بیگانه پاسخ ایمنیهنگام مو
کهایمنی ذاتی یک استراتژي دفاعی تکاملی قدیمی است 

ها، حشرات و سیستم ایمنی غالب موجود در گیاهان، قارچ
ایمنی ذاتی، نخستین سد دفاعی بدن . )17(هاست ارگانیسم

صورتی که عوامل در).8(هاستدر برابر هجوم میکروب
عبور کنند، (ایمنی ذاتی)اختصاصیزا از سد دفاع غیربیماري

شد. در این مکانیسم، رو خواهندبا دفاع اختصاصی روبه
به نام هاي سفیدگلبولنوعی از ماکروفاژها علاوه بر 

هاي بنیادین مغز سلولارند که از نقش دهالنفوسیت
ها به شوند. لنفوسیتمیتولید(مغز قرمز استخوان) استخوان

کنند، یعنی یک نوع خاصی از طور اختصاصی عمل می
ها پس برند. لنفوسیتعوامل بیگانه را شناسایی و از بین می

هاي از به وجود آمدن نابالغ هستند و براي کسب ویژگی
ها، باید تکامل یابند. و مبارزه با میکروبلازم براي شناسایی

ها را به دو دسته بر اساس محل کسب تکامل، لنفوسیت
کنند. تقسیم میTهاي لنفوسیتو Bهاي لنفوسیت
در Tهاي در مغز استخوان و لنفوسیتBهاي لنفوسیت
هر لنفوسیت، با داشتن نوع ). 1(اندتخصص یافتهتیموس

ژن خاصی را شناسایی کرده و از بین خاصی گیرنده، آنتی
گردشو خون در لنفها بین برد. برخی از لنفوسیتمی

و هالوزه، طحال، هاي لنفیگرهو برخی دیگر در هستند
).1(شوندجمع میآپاندیس

1- Immune system                                                                                                                            2- Immune response

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشهاي تولیدات دامی
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مفهوم ایمنی همورال بر اساس تجزیه و تحلیل فعالیت 
ضد باکتریایی اجزاي سرم ساخته شده است که توسط 

) مورد استفاده قرار گرفت و توسعه 1890هانس بوخنر (
"مواد محافظتی"یا ها آلکسیناو معتقد بود که . )23(یافت 

که در سرم خون و سایر مایعات بدن وجود دارند قادر به 
ها هستند. کشتن میکروارگانیسم

(گلوبولین) به اي از پروتئینها به ردهباديآنتی هاي کروي 
،يبادیآنتنوگلوبولین تعلق دارند. ونام گاماگلوبولین یا ایم

مفهوم کیيداریو پادتن همگنینوگلوبولومیکور، ایآنت
ه بقادرندکههستندینیپروتئيهامولکولشاملوباشندیم

مهمترین .شوندمتصلژنیآنتبهیاختصاصطور
خنثی کردن سموم، شاملها باديعملکردهاي زیستی آنتی

ها و ذرات حرکت کردن و آگلوتیناسیون میکروارگانیسمبی
هاي ویروسی، سازي برخی فعالیتژنی، خنثیآنتی
سازي کمپلمان سرمی جهت تسهیل انهدام فعال

ها، از بین بردن برخی عوامل بیگانه و میکروارگانیسم
خواري هاي توموري و تسهیل عمل بیگانهسلول

ها بسته به نوع نوگلبولینوایم.)16(باشند ا میهفاگوسیت
ساختمان بخش ثابت زنجیره سنگین پنج رده یا پنج ایزوتوپ 

شوند که خواص بیولوژیکی هر گروه، نیمه مختلف را شامل می
ژن در آنها متفاوت است. این پنج اتصال به آنتیعمر و توانایی

، IgG ،IgM ،IgA ،IgDهاينوگلوبولینوایمرده عبارت است از 
IgE)1( ایمونوگلوبولین .G در پرندگان به دلیل شکل آن به

ازبعدطیور . شود) شناخته میY)IgYعنوان ایمونوگلوبولین 
تولیدباديآنتیدستهسهزابیماريعواملبرابردرگرفتنقرار

.هستندIgAوIgM،IgGکه شاملکردخواهند
بادي حفاظت کننده مهم در طیور ، یک آنتیGایمنوگلوبولین

شود و گیري میهاي سرولوژیک اندازهبوده و توسط اکثر تست
روز بعد از مواجه شدن با عامل بیماریزا قابل ردیابی بوده و 5

اقباً به تدریج کاهش عهفته به اوج رسیده و مت5تا 3طی 
یابد.می

در آینده بهبود وضعیت ژنتیکی سیستم ایمنی پرندگان 
هاي اصلاحی طیور خواهد با پتانسیل تولید بالا هدف برنامه

بود و آگاهی از پارامترهاي ژنتیکی و فنوتیپی صفات 
. )34(هایی است نیاز براي چنین برنامهسیستم ایمنی پیش

در مطالعات به عمل آمده روي سیستم ایمنی مشخص 
هاي سیستم ایمنی طیور و مقاومت در برابر شده که پاسخ

تأثیر عوامل ژنتیکی و محیطی متعددي ها، تحت بیماري
افزایشی و تغییرات . واریانس ژنتیکی غیر)13(باشد می

هاي فنوتیپی مربوط به سیستم تواند ارزشمحیطی می
در مطالعات مختلف که .)4(ثیر قرار دهند أایمنی را تحت ت

بر روي سیستم ایمنی پرندگان انجام گرفته است 
08/0- 66/0اي از پذیري ایمنی همورال در دامنهوراثت

و Martin. )37،34،33،21,20،4(گزارش شده است
SRBCبادي بر علیه عیار آنتیپذیريوراثت)22همکاران (

و در 23/0بادي، را در لاین انتخابی براي کاهش عیار آنتی
، SRBCبادي بر علیهلاین انتخابی براي افزایش عیار آنتی

و همکاران Pinardگزارش کردند. 25/0پذیري را وراثت
پذیري عیار نسل، وراثت9) بر مبناي اطلاعات 30(

گزارش کردند.31/0بادي را آنتی
عنوانبهکمیژنتیکتئوريبرمبتنیهايروشازاستفاده
سهم زیادياخیر،هايدههدردامنژاداصلاحبرايرایجروشی

صفاتاقتصادي، نظیرمهمصفاتازبسیاريعملکردبهبوددر
صفات ایمنینظیر صفاتازبرخیولیاست،داشتهرشد

عاملیکه اینآنها مشکل و پرهزینه استگیرياندازه
رایجهايبا روشصفاتاینژنتیکیبهبوددرمحدودکننده

ومولکولیفناوري نشانگرهاي). ظهور36شود (میمحسوب
برايراابزار قدرتمندياخیرهايسالدرآنپیشرفت

اینازاستفادهآورده است. باوجودبهنژاداصلاحمتخصصان
هايروشباآنهاآنالیزکهرایژنپلیصفاتتوانمینشانگرها
وبررسیمستقیمصورتبهمشکل است،داماصلاحکلاسیک

جایگاهیابی). مکان2کرد (یابیرا مکانصفاتاینهايژن
ارتباط دلیلبهمطلوبهايژنانتخاببرايکمی روشیصفات

هايتعیین ژنوتشخیصاست.مولکولینشانگرهايباهاآن
دراطلاعات علمیافزایشسببهمصفاتاینکنندهکنترل
ازرانژادياصلاحهايبرنامههمچنین،شود،میهاژنزمینۀ
).40کند (میکارآمدترها نشانگرپایۀبرانتخابطریق

زمینۀدردر بین پرندگان مورد مطالعه، بیشترین تحقیقات 
روي مرغ انجام گرفته و اقتصاديصفاتبرايQTL یابینقشه

هاي بلدرچین QTLتاکنون تحقیقات اندکی به منظور تعیین 
ماهواره و اخیراً نقشه ژنتیکی بلدرچین با ریز. انجام شده است

AFLPاي و کشفراهی را براي مطالعه مقایسهQTL براي
و همکاران Kayang. )18(صفات مختلف فراهم آورده است

ماهواره را در یک ریزگیهاي پیوستاز نقشهاولین نسل )18(
که آغاز یک هاي ژاپنی معرفی کردندبلدرچینF2جمعیت 

هاي ژنتیکی بیشتر و شناسایی ابی به نقشهیپیشرفت براي دست
رغم علی. باشددر بلدرچین ژاپنی میهاي صفات کمیجایگاه
هاي صورت گرفته براي ایجاد نقشه پیوستگی و شناسایی تلاش
QTL در ژنوم بلدرچین در مقایسه با مرغ، اطلاعات اندکی در

یابی نواحی ژنومی مرتبط با صفات ایمنی در خصوص نقشه
برمؤثرژنیهايجایگاهشناساییبلدرچین ژاپنی وجود دارد.

مربوط به رشد صفاتجملهازژاپنیبلدرچینصفاتبرخی از
و همچنین)25تخم (تولیدورفتاريصفات)، برخی15،10(

قراربررسیموردچندین مطالعهدرلاشهبامرتبطخصوصیات
یابی اي در ارتباط با مکان، اما مطالعه)35،26است (گرفته
ژنی صفات ایمنی در بلدرچین گزارشات اندکیهاي جایگاه

وجود دارد.
بلدرچین 3در مطالعه پویش ژنومی کروموزوم شماره 

یابینقشهاي و روش تجزیه ریزماهوارهژاپنی با نشانگرهاي 
نسبتلنفوسیت وهتروفیل،صفات درصداي برايدرون فاصله

متقابلاثرنشد، اماشناساییداريمعنیQTLهتروفیل هیچ
براي صفات درصد لنفوسیت در QTL افزایشیاثروجنس

7موقعیت درائوزینوفیلدرصدمورگان،سانتی38موقعیت
مورگانسانتی34در موقعیتمونوسیتدرصدومورگانیسانتی
).6دار گزارش شد (معنی

لذا با توجه به حساسیت پرندگان به عوامل میکروبی و 
ها که مخاطرات جدي براي بیوتیکافزایش مصرف آنتی

شود و یکی از پایدارترین سلامت پرنده و انسان محسوب می
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ژنتیکی و هاي افزایش مقاومت پرنده از طریق انتخابراه
هدف از تحقیق ، باشدمیهاي دخیل در ایمنی شناسایی ژن
کننده صفات مرتبط با ایمنی کنترلهاي جایگاهیابی حاضر مکان

باشد.اکتسابی در بلدرچین ژاپنی می

ها مواد و روش
اجراي پژوهش حاضر از یک جمعیت بلدرچین حاصل در

جفت پرنده از پنج از یک طرح چهار نسلی استفاده شد. تعداد
)، Italian Speckled)A،(Tuxedo)Bهر سویه شامل:

Wild)C( و M & A texas)D (به صورت جفتی و رفت و
) با ♀A♂×B♀،B♂×A♀،C♂×D♀،D♂×C(برگشتی

حاصل از تلاقی دو سویه هايآمیختههم تلاقی داده شدند. 
AB♂×CD♀وDC♂×BA♀ براي تولید نسل دوم استفاده

هاي جفت از آمیخته10شد و جهت ایجاد نسل سوم تعداد 
اي به صورت رفت و برگشت چهار سویه

ABCD♂×DCBA♀وABCD♀×DCBA♂ تلاقی داده
جفت نر و ماده 20در نهایت از آمیزش تصادفی تعداد شده و

حاصل از نسل سوم براي تولید نسل چهارم استفاده شد و تمام 
ماهه هچ شدند. بنابراین، 3هاي حاصل در طی یک دوره تخم
، جفت)5(پرندگان والدین نسل اولیابی شاملنقشهتجمعی
و تمام نتاج تولید شده جفت) 20(و سوم جفت) 10(دوم 

نمونه خون مربوط به تمام این بودند. پرنده)200(نسل چهارم
در آوري از ورید بال جمعDNAجهت استخراج پرندگان

آوري یک درصد جمعEDTAهاي حاوي ماده ضد انعقاد لوله
).1شدند (شکل 

یابی صفات ایمنی در بلدرچین ژاپنیطرح شماتیک الگوي چهار نسلی جهت ایجاد جمعیت مورد استفاده در مکان-1شکل 
Figure 1. Schematic design of a four-generation pattern of crossbred population for QTL mapping of immunity

traits in Japanese quail

آزمایش به عنوان در ایناز گلبول قرمز گوسفند 
ژن تحریک کننده سیستم ایمنی همورال استفاده آنتی

درصد گلبول قرمز گوسفند در بافر 5گردید. سوسپانسیون 
روزگی به 38و 31میلی لیتر در سن 2/0سالین به میزان 

ها تزریق گردید و در سن سینه بلدرچینعضله سمت راست 
ها با روزگی از ورید بال همه پرندگان و والدین آن45

گیري خونEDTAاستفاده از سرنگ انسولین آغشته به 
) ) از 29شد به کمک روش هماگلوتیناسیون میکروتیتر 

هاي ثانویه دست آمده براي تعیین پاسخه پلاسماي ب
استفاده شد. در این SRBCسیستم ایمنی همورال علیه 

فعال کردن سیستم کمپلمان، اول روش براي غیر
C56˚دقیقه در دماي 30هاي پلاسما به مدت نمونه

شکل، Uهاي گودة نگهداري شدند. سپس داخل میکروپلت
ریخته شد. در μL25ابتدا محلول بافر فسفات به میزان 

وده از پلاسما به بافر سالین افزμL25چاهک اول میزان 
شد و بعداز همگن شدن بافر فسفات و نمونه پلاسما، در 

هاي بعدي یک سري رقت از پلاسما تهیه شد، چاهک

بطوري که رقت پلاسما در هرچاهک دو برابر چاهک قبلی 
سري رقت ایجاد گردید و در 12بود و براي هر نمونه 
5/0سوسپانسیون μL25ها مقدار پایان به تمامی چاهک

اضافه شد بعد از گذشت یک ساعت SRBCدرصد 
ها نگهداري در دماي اتاق وضعیت هماگلوتیناسیون نمونه

) Y)IgYهاي ثبت شد و براي تعیین مقدار ایمونوگلوبولین
مرکاپتواتانول استفاده - 2) به طور جداگانه از M)IgMو 

فقط با ،شد. تمام مراحل انجام کار مانند مرحله اول بود
هاي پلاسما با اي مخلوط کردن نمونهاین تفاوت که به ج

ازμL25از هر نمونه پلاسما با μL25بافر فسفات، 
مشاهدات درصد مخلوط شدند. 01/0مرکاپتواتانول - 2

ها به صورت لگاریتم پایه مربوط به میزان ایمونوگلوبولین
با توجه به این که دوازده رقت براي ها ثبت شدند.رقتدو

در نظر گرفته شد، لذا ها ایمونوگلوبولینگیري غلظت اندازه
قرار خواهد 12مشاهدات هر خصوصیت در دامنه بین صفر تا 

.)22(داشت
نقشه پیوستگی نشانگرهاي ریزماهوارهآخرین با توجه به 
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با 5هایی از کروموزوم بخش)، پویش ژنومی در 18بلدرچین (
. )1شد (جدولانجام اي استفاده از سه نشانگر ریزماهواره

از خون کامل با روش نمکی بهینه یافته با DNAاستخراج 
،PCRسازي دماي با بهینه. سپس )24(دترجنت استفاده شد

انجام گرفت و براي براي نشانگرهاي مختلفPCRواکنش
تکثیر DNA، که در واقع قطعات PCRتفکیک محصولات 

ژل شده مربوط به نشانگرهاي ریزماهواره هستند از الکتروفورز
. براي شناسایی درصد استفاده شد8آمید اکریلپلی

هاي فنوتیپی و ژنوتیپی و هاي ژنی مرتبط با رشد، فایلجایگاه
ها و فواصل همچنین فایل نقشه نشانگرها بر روي کروموزوم

مورد )GridQTL)32افزار آنلاین بین آنها به وسیله نرم
تجزیه و تحلیل قرار گرفت.

در بلدرچین ژاپنی5مشخصات آغازگرهاي مربوط به نشانگرهاي ریزماهواره اي واقع بر روي کروموزوم - 1جدول 
Table 1. Characterization of primers related to microsatellite markers located on chromosome 5 in Japanese quail

دماي اتصال موقعیتنشانگر
منبعپرایمر برگشترفتپرایمر(سانتی گراد)

GUJ004904/605′-GAAGCAGTGACAGCAGAATG -3′5′-CGGTAGCATTTCTGACTCCA -3′

18 GUJ0059123/565′-GACAAAGTTACAGCTAGGAG -3′5′-TAGGTGCGAAAATCTCTGAC -3′

GUJ0100217/585′-GCATTTCCATCAGTACAACC -3′5′-CAGAATATAAAGGTCACAGCC -3′

ها شامل مدل افزایشی یابی ژنآماري جهت نقشهمدل
به شرح ذیل است:QTLهاي آلل

Yijk=µ+Hi+Sj+aPak+eijk
امین jامین هچ، i، مشاهده مربوط به Yijk، بالاهامدلدر

IgM ،IgYهاي (شامل ایمونوگلوبولینامین پرندهkجنسیت و 
، اثر Sj، سطح)8(، اثر هچHi، میانگین جمعیت، µ، )IgTو 

سطح (نر و ماده) 2جنس پرنده که داراي 
شرطی دریافت ، احتمالQTL ،Pak، اثر افزایشی aباشد، می

روشی که براي آنالیز است.kآلل سویه وحشی توسط پرنده 
QTLاي یابی درون فاصلهاز آن استفاده شد، روش نقشه

هاي آماري فوق، یک است. بر اساس مدلمبتنی بر رگرسیون
QTL ها مورگان در طول کروموزومدر فواصل یک سانتی

باشد، به عنوان Fاي که داراي حداکثر آماره برازش شد. نقطه
. براي تعیین شددر نظر گرفته QTLترین موقعیت محتمل

دار هاي معنینیاز به تعیین آستانهQTLدار بودن معنی
درصد است که با استفاده از 1و 5سطوح کروموزومی در

دست آمده از ه د. مقادیر بی) محاسبه گرد7(1روش تبدیل
تعداد ده هزار سري داده براي ایجاد یک توزیع تجربی تجزیه 

، QTLاز آماره آزمون تحت فرض صفر مبنی بر عدم وجود 
را داشته باشد به Fماره آاي که حداکثر نقطه. شدندبنديهرتب

همچنین، در نظر گرفته شد. QTLترین مکان عنوان محتمل
ي اطمینان براي (فاصلهQTLي براي برآورد دقت نقشه

در ده هزار تکرار)، از روش بوت استراپQTLموقعیت 
.شداستفاده 

پلیمرازواکنشازحاصلقطعاتتعدادواندازهتعیینبراي
گردید. محاسبه استفاده12.4 نسخه Photocapافزارنرماز

ژنوتیپی، وآللیفراوانیشاملجمعیتیوژنتیکیساختارهاي
میزان،)POPGENE)39افزارنرمهتروزیگوسیتی ازمیزان

PowerMarkerافزار اطلاعات چندشکلی با نرممحتواي
افزار انلاین با نرمQTLو تحلیل ) و تجزیه19(3.25

GridQTL)32(.انجام گرفت

بحثنتایج و 
بلدرچین ژاپنی 5هر سه جایگاه واقع بر روي کروموزوم 

هاي مشاهده شده و فراوانی آنها . تعداد آللبودندچندشکل 
در 5اي واقع بر روي کروموزم براي سه جایگاه ریزماهواره

اي جمعیت آمیخته چهار نسلی حاصل از تلاقی چهار سویه
ارائه 2بلدرچین ژاپنی در قالب طرح دي آلل جزئی در شکل 

شده است.

1- Permutation test
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120.............. در بلدرچین ژاپنی ...........................5اي بر روي کروموزوم کننده صفات ایمنی با استفاده از نشانگرهاي ریزماهوارههاي کنترلیابی جایگاهمکان

بلدرچین ژاپنی5اي مورد مطالعه بر روي کروموزوم فراوانی آلل هاي مشاهده شده در سه جایگاه ریزماهواره-2شکل 
Figure 2. Frequency of alleles observed in three microsatellite loci studied on chromosome 5 of Japanese quail

GUJ0049و GUJ0059بیشترین فراوانی آللی در دو جایگاه 
هاي آللGUJ0059بود، هر چند در جایگاه  Dمربوط به آلل 

A،B ،C وE داشتند و 19/0تا 14/0فراوانی در دامنه بین
18/0فراوانی حدود GUJ0049در جایگاه Cو Aهاي آلل

هاي با ها فراوانی کمتري داشتند و آللداشت، اما سایر آلل
هاي نادر معرفی درصد به عنوان آلل5فراوانی کمتر از 

بیشترین فراوانی آللی مربوط GUJ0100شوند. در جایگاه می

تا 16/0فراوانی در دامنه B و Aهاي بود و آللCبه آلل 
هاي ها فراوانی کمتري داشتند و آللللداشتند و سایر آ18/0
G،H ،I وJهاي کمیاب هستند. جزء آلل

هاي مؤثر در سه جایگاه هاي مشاهده شده و آللتعداد آلل
بلدرچین ژاپنی در 5اي واقع بر روي کروموزوم ریزماهواره

ارائه شده است. 2جدول 

اي بلدرچین ژاپنی سویه4در جمعیت آمیخته 5اي واقع بر روي کروموزم هاي مشاهده شده و مؤثر سه جایگاه ریزماهوارهتعداد آلل- 2جدول 
Table 2. Number of observed and effective alleles of the three microsatellite loci located on the chromosome 5 in a

crossbred population of four Japanese quail strains
شاخص شانونتعداد آلل مؤثرتعداد آلل مشااهده شدهاندازه جمعیتنشانگر

GUJ00592561083/699/1
GUJ0049256994/605/2
GUJ01002561045/699/1

25667/975/601/2میانگین

و GUJ0059هاي مشاهده شده در دو جایگاه تعداد آلل
GUJ0100 و در جایگاه 10برابر باGUJ0049 تعداد آلل

آنالیز در مطالعه ) 9(ابراهیمی و همکاران . بود9برابر با 
اي بلدرچین ژاپنی براي سه هاي چهار سویهپیوستگی آمیخته

هاي تعداد آللGUJ0100و GUJ0059 ،GUJ0049نشانگر 
گزارش نمودند. شاخص 8و 10، 6مشاهده شده را به ترتیب 
باشد ها بر اساس اندازه جمعیت میشانون تصحیح تعداد آلل

بودن آن است.تر تر باشد بیانگر مؤثرکه هر چه عدد بزرگ
براينیز معیار دیگري )PICچندشکلی (اطلاعاتمحتواي
پیوستگی ژنتیکی است. مطالعاتدرجایگاهبهترینانتخاب

PICدرنادرهايآللوجودو بالا چندشکلیدهندةنشانبالا
هانمونهمؤثرتمایزتواند درمیکهاستژنیمکانیک

یکچندشکلیمیزاندهندةنشان PICشاخص شود.استفاده
چقدرباشد. هرمتغیریکتااز صفرتواندمیکهاستآغازگر

وزیادهايآللتعدادوجودبیانگرتر باشد،بزرگعدداین
است جمعیتدرژنیمکانآنبرايزیاد چندشکلیفراوانی

)3.(

اي واقع بر محتواي اطلاعات چندشکلی سه جایگاه ریزماهواره
در جمعیت آمیخته بلدرچین ژاپنی در جدول 5روي کروموزوم 

محتواي اطلاعات چندشکلی سه نشانگر ارائه شده است.3
به GUJ0100و GUJ0059 ،GUJ0049مورد مطالعه شامل 

محاسبه شدند که 826/0و 840/0، 835/0ترتیب برابر با 
ودن در بیانگر تفرق مناسب نشانگرها در جمعیت و مفید ب

) 9مطالعات پیوستگی ژنتیکی هستند. ابراهیمی و همکاران (
در 5محتواي اطلاعات چندشکلی واقع بر روي کروموزوم 

اي بلدرچین ژاپنی را براي نشانگرهاي هاي چهار سویهآمیخته
GUJ0059 ،GUJ0049 وGUJ0100 97/0را به ترتیب ،

) 14گزارش نمودند. ایرانمش و همکاران (94/0و 95/0
، GUJ0059محتواي اطلاعات چندشکلی سه نشانگر 

GUJ0049 وGUJ0100 24/0و 62/0، 52/0را به ترتیب
گزارش نمودند که بیشترین محتواي اطلاعات چندشکلی 

5بوده که در میانه کروموزوم GUJ0049متعلق به نشانگر 
.باشدمیواقع 

0.1914
0.2090.2168
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اي بلدرچین ژاپنیسویه4در جمعیت آمیخته 5محتواي اطلاعات چندشکلی سه جایگاه ریزماهواره اي واقع بر روي کروموزم - 3جدول
Table 3. Polymorphism information content of three microsatellite loci located on the chromosome 5 in a crossbred

population of four Japanese quail strains
محتواي اطلاعات چندشکلیهتروزیگوسیتی مورد انتظارهتروزیگوسیتی مشاهده شدهنشانگر

GUJ005989/085/0835/0
GUJ004992/086/0840/0
GUJ010087/085/0826/0
89/085/0834/0میانگین

هاي سرم خون در آمار توصیفی ایمونوگلوبولین
ارائه شده 4هاي چهار نسلی بلدرچین ژاپنی در جدول آمیخته

ها بر مبناي است. اعداد در جدول براي میزان ایمونوگلوبولین
Tکل یاها هستند. میزان ایمونوگلوبولینرقت2لگاریتم پایه 

قرار داشت، یعنی از پرندگان بسیار 12در دامنه بین صفر تا 
حساس تا پرندگان مقاوم در جمعیت وجود داشتند. میزان تنوع 

محاسبه شد 64/35برابر با Tدر جمعیت براي ایمونوگلوبولین 
که میزان تنوع نسبتاً بالایی است. البته در مقایسه با میزان 

شترین ضریب تغییرات کمترین بود و بیIgMو IgYتنوع 
بدست آمد. این 67/72بود که Mمربوط به ایمونوگلوبولین 

SRBCها در چالش با میزان تغییرات در سطح ایمونوگلوبولین
مؤید این مسئله است که حتی اگر انتخاب فنوتیپی در جمعیت 
انجام گیرد موجب پیشرفت چشمگیر در بهبود ایمنی بلدرچین 

یزان تنوع در خصوصیات ایمنی در خواهیم شد. بالا بودن م
اي سویهمطالعه حاضر به جهت استفاده از تلاقی چهار 

باشد که موجب حداکثري میزان تنوع بلدرچین ژاپنی می
گردد. میزان ژنتیکی و متعاقب آن فنوتیپی می

و 0-8نیز به ترتیب در دامنه بین Mو Yهاي ایمونوگلوبولین
دامنه تغییرات وسیع در سطح قرار داشتند که بیانگر 5/7-0

. ندها هستایمنی پرندگان در چالش با پاتوژن

اي بلدرچین ژاپنیسویه4هاي هاي سرم آمیختهخصوصیات توصیفی ایمونوگلوبولین- 4جدول 
Table 4. Descriptive Characteristics of immunoglobulins serum of four crossbred Japanese Quail

میانگینتعداد نمونهایمونوگلوبولین
ضریب تغییراتانحراف معیارحداکثرحداقلها)رقتدو(لگاریتم 

IgT20028/501288/164/35
IgY2004/30860/115/47
IgM20089/105/737/167/72

اثرات نوبت هچ و جنس پرنده بر هر سه خصوصیت ایمنی 
). >01/0Pدار بودند (معنیIgM و IgT ،IgYشامل شامل 

پرندگان نر سطح ایمنی بالاتر از پرندگان ماده داشتند و 
هاي ابتدایی سطح ایمنی بالاتر نسبت هاي حاصل از هچجوجه

یابی نتایج تجزیه مکانهاي انتهایی نشان دادند. هچبه 

ارائه شده 5کننده صفات ایمنی در جدول هاي کنترلجایگاه
QTLهاي جایگاه است. نتایج تجزیه اثرات افزایشی آلل

، IgTمرتبط با تنوع در صفات ایمنی شامل QTLبیانگر سه 
IgY وIgM بودند که در مجاورت هم قرار دارند و ممکن

است یک ناحیه ژنی مرتبط با ایمنی در بلدرچین باشد.
صفات مرتبط با ایمنی اکتسابی در یک طرح سه نسلی حاصل از تلاقی چهار سویه بلدرچین ژاپنیQTLنتایج تجزیه - 5جدول 

Table 5. The results of QTL analysis for traits related to acquired immunity in a three-generation design derived from
a crossover of four Japanese quail strains

موقعیت صفت
)cM(

F-value
chromosome-wide

thresholds
Family95ترین نشانگرنزدیکاثرات% C.I

واریانس (درصد)حدود اعتماد

IgT5/1395/8 **1555/3GUJ00590-215/8
IgY9/88/6 **1332/5GUJ00490-217
IgM7/1488/9 **1241/4GUJ01000-211/12

**: Significant at level of 1 % (P<0.01).

3در شکل IgYمرتبط با صفت QTLموقعیت مکانی جایگاه 
کننده خصوصیت کنترلQTLنمایش داده شده است. مکان 

IgY سانتی مورگان واقع بود که قبل از 9/8در موقعیت
واحد 32/5باشد. میزان اثر این جایگاه میGUJ0049نشانگر 

رسد مثبت بوده و به نظر میIgTبود که مشابه با صفت 
وجود دارد که 5جایگاه ژنی مهمی بر روي کروموزوم 

نماید.خصوصیات مرتبط با ایمنی اکتسابی را کنترل می
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بلدرچین ژاپنی5بر روي کروموزم IgYکننده صفت ) کنترلQTLمکان ژنی (-3شکل 
Figure 3. QTL mapping of IgY trait on chromosome 5 of Japanese quail

زانیکننده تنوع در مفیتوصQTLیمکانتیموقع4در شکل 
داده شده است که در مجاورت شینماIgTنیمونوگلوبولیا

واقع شده است.GUJ0049نشانگر 
4در شکل IgMبراي خصوصیت ایمنی QTLنتایج تجزیه 

شناسایی شده براي صفت QTLنمایش داده شده است. 
و در نزدیکی نشانگر 5مذکور نیز در قسمت میانی کروموزوم 

GUJ0049 .واقع شده است

بلدرچین ژاپنی5بر روي کروموزم IgMکننده صفت ) کنترلQTLمکان ژنی (-4شکل 
Figure 4. QTL mapping of IgM trait on chromosome 5 of Japanese quail

هاي شناسایی شده بر روي QTLدرصد واریانس به واسطه 
به ترتیب IgMو IgT ،IgYبراي خصوصیات 5کروموزوم 

درصد واریانس کل بودند.1/12و 7، 5/8برابر با 
بلدرچین ژاپنی چندشکلی 5کروموزم نشانگرهاي واقع بر روي 

لذا بالا و تفرق مناسب براي صفات مرتبط با ایمنی نشان داد،
اي در مطالعات پیوستگی و تجزیه تواند کاربرد گستردهمی

QTL.خصوصیات ایمنی و مقدار همچنین، داشته باشد
در SRBCهاي سرم خون در چالش با ایمونوگلوبولین

را نشان داد، لذا با توجه به این که بالاییبلدرچین ژاپنی تنوع 

لازمه هر برنامه اصلاحی و پیشرفت ژنتیکی بر وجود تنوع 
تواند موجب است، بنابراین انتخاب به ویژه انتخاب ژنومی می

بهبود چشمگیري در میزان مقاومت پرندگان در برابر عوامل 
یابی منجر به شناساییتجزیه مکاندر نهایت پاتوژن باشد.

شد، که موجب 5در میانه کروموزوم QTLسه مکان ژنی یا 
هاي سرم خون در اي در میزان ایمونوگلوبولینتغییرات عمده

رسد در قسمت میانی به نظر میلذابین پرندگان شدند.
یک یا چند جایگاه ژنی با اثر افزایشی وجود دارد 5کروموزوم 

ول ایجاد ایمنی در پرندگان است.وکه مس
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Abstract
     Immune traits are very important because of their direct relationship with the growth traits
and the economic value of quail breeding. The purpose of this study was to investigate the part
of the Japanese quail genome in order to detect QTL affecting on immunity traits using a four-
generation crossover design. For this purpose, four strains of A and M Texas, Wild, Italian
Speckled and Tuxedo Japanese quails were mated as reciprocal crossed for creating the first
generation. Then, another generation, including the second, third and fourth generations were
created from the crossing of the first generation hybrid birds. Phenotypic data included traits
related humoral immunity of birds, including T, M and Y immunoglobulins. The third and
fourth generation parents and all birds from the fourth generation parents were genotyped for
three microsatellite markers located on the chromosome 5. QTL analysis was performed by
interval mapping based on regression with GridQTL software. Three adjacent QTLs in the
middle of chromosome 5 for the three IgT, IgM, and IgY were identified at the positions 13.5,
8.9, and 14.7 cm near to marker GUJ0049, respectively. Therefore, the results showed that there
was at least one gene with a major effect on immunity traits adjacent to the marker GUJ0049,
and adding the information of the mentioned marker genotypes to the statistical models could
improve the accuracy of prediction of breeding values for immunity traits in quail.

Keywords: Japanese quail, Immunity traits, Bootstraping, Immunoglobulins
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