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5ه شمارکروموزوم يوزن بدن رومرتبط بایژنيهاگاهیجایابینقشه
ین ژاپنیبلدرچF2ت یک جمعیدر

3محمدرضا محمدآباديو2زاده، علی اسمعیلی1محبوبه ایرانمنش

نشگاه شهید باهنر کرماندادانشکده کشاورزي، دام، گروه علوم دامی، و اصلاح نژادژنتیکو استادآموخته کارشناسی ارشددانش-3و 1
)aliesmaili@uk.ac.ir(نویسنده مسوول:، استاد گروه علوم دامی، دانشکده کشاورزي، دانشگاه شهید باهنر کرمان-2

5/10/95تاریخ پذیرش: 27/11/93تاریخ دریافت:  

دهیچک
F2ت یک جمعیبر رشد در مؤثريهاQTLییو شناساین ژاپنیبلدرچ5ش کروموزم شمارهین پژوهش، پویهدف از انجام ا

ن یه متفاوت بلدرچیمتقابل دو سویحاصل از تلاقF2، یک طرح سه نسلیبر صفات رشد از مؤثرهايQTLییبه منظور شناسا.بود
یجاد شد. تمامینده نسل سوم اپر422گر، یکدیپرنده از نسل دوم با 34یبا تلاق.دیل نسل دوم استفاده گردیو تشکیژاپن

وزن بدن در زمان تولد و وزن زنده ، صفات مورد مطالعهپ شدند.ین ژنوتییزماهواره تعینشانگر ر3يپرندگان هر سه نسل برا
صفتيد. برایون انجام گردیبر رگرسیمبتنيادرون فاصلهیابیبه روش مکانQTLز یآنالبود. یک تا پنج هفتگین یپرنده در سن

شد. اگرچه ییشناسامختلف يهاتیدر موقعدارمعنیهايQTLب  یبه ترت، یدو هفتگویک هفتگیوزن بدن در زمان تولد، وزن 
واریانس ودار نبودیمعنن صفات یايبرانگ ینتیمپریت غلبه و اااثراما،دار بودیشده معنییشناساهايQTLیشیاثر افزا

. قرار داشت6/3تا1/1صفات مختلف در محدوده برايشناسایی شدههايQTLافزایشی 

QTLیابیماهواره، مکانزیر، نشانگربدنوزن ،یژاپنن یبلدرچ: يدیکليهاواژه

مقدمه
امکانات نسبتاً کامل ازامروزه، بشر با وجود استفاده

ت منابع یبا محدوديدات کشاورزیش تولیافزايموجود، برا
شتر یت بیت و محدودیع جمعیرشد سر،نیراروبرو است. بناب

ن یدر امواجه خواهد نمود. یمنابع، نسل بشر را با خطر گرسنگ
ياویژهت یاز اهمیوانیحینیپروتئیین مواد غذایان تأمیم

زان پاسخ به انتخاب و سرعت یاز آنجا که ماست.برخوردار
م متأثر از فاصله نسل یبه طور مستقیکیرات ژنتییروند تغ

یبررسوينژاداصلاحقاتیانجام تحقيلذا براباشد،یم
فاصله نسل يوانات دارایاستفاده از ح،یکیژنتيهافراسنجه

ینه اصلاح نژاد در طولانیل فراهم نمودن زمیکوتاه به دل
استیوانات با فاصله نسل طولانیتر از حکارآمدار یمدت، بس

ن ینويهاشروتوان از میQTLییدر صورت شناسا.)5(
DNAافراد در سطح يهاتفاوتيبر مبنایکیانتخاب ژنت

يکه دارایواناتیحییآنها استفاده نمود. در واقع با شناسا
مثل داده شده و تولیدهستند به آنها اجازه یب ژنین ترکیبهتر
يشترید بیمفيهاژنن یانگیب نسل بعد به طور مین ترتیبه ا

به يادیقات زیتاکنون تحق.نسبت به نسل قبل خواهد داشت
در یبر صفات کممؤثر یژنيهاجایگاهیابیمکانمنظور 

ن موارد مربوط یاز ایوانات مختلف انجام گرفته که بخشیح
ن پرندگان ی. در ب)1،3،12(باشدمیپرندگان یبه صفات کم

مرغ انجام گرفته و يقات بر روین تحقیشتریمورد مطالعه، ب
ن یبلدرچيهاQTLن ییبه منظور تعیاندکقاتیتاکنون تحق
ماهواره و ریزن با یبلدرچیکینقشه ژنت.استانجام شده

AFLPو کشفيامقایسهمطالعه يرا برایراهQTLيبرا
ن یاولکایانگ و همکاران. صفات مختلف فراهم آورده است

در F2ت یک جمعیماهواره را در ریزوسته یپيهانقشهنسل از 
يشرفت برایک پیکردند که آغاز یمعرفیپنژايهابلدرچین

يهاگاهیجاییشتر و شناسایبیکیژنتيهانقشهبه یابیدست
مینویل و . )5(باشدمیین ژاپنیدر بلدرچیصفات کم
بر رشد، مؤثر يهاQTLياماهوارهریزیابینقشههمکاران 

ياز ترس و دماید تخم، عدم تحرك ناشیمصرف غذا، تول
انجام دادندیژاپنيهابلدرچیندر F2ت یجمعکیبدن را در 

ییشناساينهیرا در زميامطالعهزاده و همکاران اسمعیلی.)8(
QTLکروموزوم ين مختلف رویبر وزن بدن در سنمؤثر يها

ین ژاپنیبلدرچيحاصل از نژاد تجاریناتنيهاخانوادهدر 1
کاووشن پژوهش، یهدف از انجام ا.)2(انجام دادند

يهاQTLشناساییيبراین ژاپنیبلدرچ5کروموزوم شماره 
، غلبه و یشیاثرات افزايسازمدلو وزن بدنبر مؤثر

.بودQTLنگ ینتیمپریا

هامواد و روش
ین ژاپنیبلدرچDNAاز حاضرپژوهشياجرايبرا

شگاه یره شده در آزمایذخF2یک طرح سه نسلیمربوط به 
مورد یشیطرح آزمامان استفاده شد. د باهنرکریدانشگاه شه

پرنده نر و8تعداد .بودF2یک طرح سه نسلیاستفاده شامل 
از دو يبه تعداد مساو)P(پرنده ماده به عنوان نسل والد8

ن یدوطرفه بیانتخاب و تلاق)W(یو وحش)S(دیه سفیسو
انجام )دیماده سف×یو نر وحشیماده وحش×دینر سف(آنها 

17شامل) F1(ن پرندگان نسل اولیپرنده از ب34تعدادد.ش
17ویماده وحش×د ینر سفیاز تلاقحاصل)SW(نتاج

يد برایماده سف×ینر وحشیحاصل از تلاق) WS(ج نتا
با SWينرهایز تلاقاشدند.انتخاب(F2)د نسل دومیتول

پرنده مربوط به نسل422، ین تلاقیو عکس اWSيهاماده
(F2)پرنده بود که 472شاملیابینقشهت یجمعد.د شیتول

جهت استخراج ن پرندگانینمونه خون مربوط به تمام ا

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشهاي تولیدات دامی
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112.......................................................................... بلدرچین ژاپنیF2یک جمعیت در5ه وزن بدن روي کروموزوم شمارهاي ژنی مرتبط بایابی جایگاهنقشه

DNAپرنده422مربوط به وزنیپیفنوتيو رکوردهاF2

مطالعات قبلی روي این دو سویه نشان داد که شد.يجمع آور
ي بین این دو سویه از لحاظ صفات مختلف دارمعنیتفاوت 

وزن يهاگیرياندازهشامل یپیفنوتيهاداده). 4ود دارد (وج
یوستگیبا توجه به نقشه پشد. بامییهفتگ5تولد تا 
در GUJ0059نشانگر (3ن، یبلدرچزماهوارهیرينشانگرها

12در فاصله GUJ0049، سانتی مورگانیصفرفاصله 
)مورگانیسانتی21در فاصله GUJ0100ومورگانیسانتی
انتخاب و تعیین ژنوتیپ 5کروموزوم شماره د روي موجو

توالی پرایمرهاي مربوط به .شدنشانگرانجام 3پرندگان براي 
آمده است.1نشانگرهاي ریزماهواره در جدول 

بلدرچین ژاپنی 5ریزماهواره کروموزوم نشانگرهاي توالی پرایمرهاي مربوط به -1جدول 
Table 1. Primers sequence for the microsatellite markers on Japanese quail chromosome 5

توالی آغازگر پیرو
Oligo sequence reverse

توالی آغازگر پیشرو
Oligo sequence forward

نشانگر  
Marker

5′-CGGTAGCATTTCTGACTCCA-3′5′-GAAGCAGTGACAGCAGAATG-3′GUJ0049

5′-TAGGTGCGAAAATCTCTGAC-3′5′-GACAAAGTTACAGCTAGGAG-3′GUJ0059

5′-CAGAATATAAGGTCACAGCC-3′5′-GCATTTCCATCAGTACAACC-3′GUJ0100

نشانگريبراPCRواکنش،PCRيدمايسازنهیبا به
GUJ0049نشانگريو برا4/60ثابت يدر دما
GUJ0059نشانگريو برا3/56ثابت يدر دماGUJ0100

، PCRک محصولات یتفکيجام شد. براان7/58يدر دما
ير شده مربوط به نشانگرهایتکثDNAکه در واقع قطعات 

د یآملیاکریله ژل پلیزماهواره هستند از الکتروفورز به وسیر
مرتبط با رشد، یژنيهاجایگاهییشناساي. برااستفاده شد

ل نقشه نشانگرها ین فایو همچنیپیو ژنوتیپیفنوتيهافایل
افزار له نرمین آنها به وسیو فواصل ب5وموزوم شماره کريرو

. به منظور )11(ز قرار گرفتیمورد آنالGridQTLن یآنلا
يآماريهامدلنگ از ینتیمپری، غلبه و ایشیبرآورد اثرات افزا

.ل استفاده شدیذ
)QTLیشیاثرات افزا(1مدل 

Yijk=µ+Hi+Sj+aPak+eijk

و غلبه)یشیافزاتوام اثرات (2مدل
Yijk=µ+Hi+Sj+aPak+dPdk+eijk

)ي، غلبه و اثر منشا والدیشیافزاتوام اثرات (3مدل 
Yijk=µ+Hi+Sj+aPak+dPdk+iPik+eijk

ن هچ، یامiمشاهده مربوط به ،Yijkها،مدلن یکه در ا
jت و ین جنسیامkن پرنده، یامµت، ین جمعیانگی، مHiاثر ،

ي، اثر جنس پرنده که داراSjباشد، میسطح 5يهچ که دارا
،QTL ،Pakیشی، اثر افزاaباشد، میسطح (نر و ماده) 2

، k ،dتوسط پرنده یه وحشیافت آلل سویدریشرطاحتمال
گوت بودن یهتروزی، احتمال شرطQTL،Pdkیاثر غلبه ژن

، احتمال Pikنگ)، ینتیمپری(اQآلل يمنشا والداثر،k ،iپرنده 
ه یگوت باشد و هم آلل سویهتروزkنکه هم پرنده یایشرط
اثرات متقابل ،نیهمچند.یافت نمایدريرا از والد پدریوحش

گر برآورد یز در دو مدل دینQTLیشیهچ و جنس با اثر افزا
مدل مختلف صورت گرفت 5ها با استفاده از دادهز یآنالشد.

ی. روشندثابت، جنس و هچ بودها اثرات ن مدلیکه در تمام ا

درون یابینقشهاز آن استفاده شد، روش QTLز یآناليکه برا
يآماريهامدلون بود. بر اساس یبر رگرسیمبتنيافاصله
مورگان در طول یک سانتیدر فواصل QTLک یفوق، 

Fحداکثر آماره يکه دارايانقطهد. یبرازش گرد5کروموزوم 
در نظر گرفته شد. QTLت ین موقعیترملبود به عنوان محت

يهاآستانهن ییاز به تعینQTLدار بودن معنین ییتعيبرا
بود که با استفاده درصد1و 5در سطوح یدار کروموزوممعنی

ز تعداد یر بدست آمده از آنالیمحاسبه شد. مقادلیاز روش تبد
از آمارهیع تجربیک توزیجاد یايداده برايده هزار سر

يبند، رتبهQTLبر عدم وجود یآزمون تحت فرض صفر مبن
ي(فاصلهQTLيبرآورد دقت نقشهين، برایهمچنشدند.

)، از روش بوت استراپ استفاده QTLت یموقعينان برایاطم
ز قرار گرفت و ید که هر نمونه بوت استراپ مورد آنالیگرد
تفاده از زها با اسیآنالد. یثبت گردQTLت ین برآورد موقعیبهتر
ز که در نوع اثر یآنال5انجام شد.GridQTLنیآنلاافزارنرم

اثر ،یشیاثر افزاهم متفاوت بودند شاملبرازش داده شده با
اثر متقابل هچ و اثر ،نگ)ینتیمپری(اياثر منشا والد،غلبه
یشیو  اثر متقابل جنس و اثر افزا) 4(مدل QTLیشیافزا

QTL باشندیم) 5(مدل.

ج و بحثینتا
یپیفنوتيهادادهيه آماریج تجزینتا

صفات يبردارحاصل رکوردشده، يآورجمعيهاداده
ن یبود. این ژاپنیپرنده نسل دوم بلدرچ422مرتبط با رشد

یفیبود. آمار توصیصفات شامل وزن تولد تا پنج هفتگ
هر صفت، يشامل تعداد مشاهدات برایصفات مورد بررس

اثرات ثابت، مقدار يح شده هر صفت برایتصحنیانگیم
مانده و یار باقیهر صفت، انحراف معيحداقل و حداکثر برا

آورده شده 2صفات بود که در جدول)CV(راتییب تغیضر
)S.E(اریو اشتباه مع)LSM(ن حداقل مربعاتیانگیاست. م

آمده 3ک جنس و هچ در جدول یبه تفکیصفات مورد بررس
است.
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QTLنتایج حاصل از آنالیز

هاي ژنی مرتبط ، جایگاهQTLدر آنالیز مدل اثر افزایشی 
)، p˂01/0مورگانی (سانتی19با صفت وزن تولد در موقعیت 

)، p˂01/0مورگانی (سانتی21وزن یک هفتگی در موقعیت 
) p˂05/0مورگانی (سانتی21وزن دو هفتگی در موقعیت 

).4شناسایی شدند (جدول

آمار توصیفی صفات وزنی در جمعیت مورد مطالعه بلدرچین ژاپنی-2جدول
Table 2. Descriptive statistics of the body weights for the studied Japanese quail population

ضریب تغییراتانحراف معیارحداکثرحداقلمیانگین تصحیح شدهتعدادصفت
8/68/45/97/01/10±42203/0وزن تولد

1/233/114/418/46/20±41924/0هفتگی1وزن 
6/470/218/743/98/19±42047/0هفتگی2وزن 
1/829/151/1246/136/16±42068/0هفتگی3وزن 
9/1201/633/1680/181/15±41790/0هفتگی4وزن 
1/1535/827/2022/180/12±35393/0هفتگی5وزن 

) صفات مورد بررسی به تفکیک جنس و هچ.S.E) و اشتباه معیار (LSMمیانگین حداقل مربعات (- 3جدول 
Table 3. Least squares mean (LSM) and standard error (S.E.) of the investigated traits by sex and hatch

.)>001/0p) و 05/0p<)  ، (01/0p<)(دار در سطح احتمال: به ترتیب: اثر معنی***و **،  *

QTLیشیز مدل اثر افزایشده در آنالیابیمکانيهاQTLت و اثریموقع- 4جدول 
Table 4. Estimated QTL location and effect using additive QTL model

ن نشانگریکترینزد یشیاثر افزا
a±S.E

LOD F )(CMتیموقع صفت

GUJ0100 - 28/0 ± 07/0 55/3 69/16 ** 19 تولدوزن
GUJ0100 - 66/1 ± 45/0 86/2 40/13 ** 21 یک هفتگیوزن 
GUJ0100 - 20/2 ± 90/0 29/1 00/6 * 21 یهفتگوزن دو

QTLو غلبهیشیز مدل توام اثر افزایآنالجینتا

ت یمرتبط با صفت وزن تولد در موقعیگاه ژنیجازین آنالیدر ا
مرتبط با صفت یگاه ژنی) و جاp˂01/0(یمورگانیسانت20

) p˂01/0(یمورگانیسانت21ت یدر موقعیک هفتگیوزن 
داشبمیک یز مدل شماره یکه مشابه با آنالشد ییشناسا
.)5ل (جدو

QTLو غلبهیشیز مدل توام اثر افزایشده در آنالیابیمکانيهاQTLت و اثر یموقع- 5جدول 
Table 5. Estimated QTL location and effect using joint additive and dominance QTL model

CM)(FLODتیموقعصفت
اثر غلبهیشیاثر افزا

ن نشانگریکترینزد
a±S.Ed±SE

2006/10تولدوزن **26/4- 29/0 ± 06/018/0 ± 09/0GUJ0100

ک یوزن 
-73/688/2*21یهفتگ 67/1 ± 46/018/0 ± 63/0GUJ0100

هفتگی5وزن  هفتگی4وزن  هفتگی3وزن  هفتگی2وزن هفتگی1وزن  وزن تولد صفت
LSM±S.E. LSM±S.E. LSM±S.E. LSM±S.E. LSM±S.E. LSM±S.E. اثرات ثابت

*** *** *** *** *** *** هچاثر
10/2±0/163 10/2±8/131 57/1±2/96 08/1±1/53 55/0±0/24 08/0±4/6 1

- 16/2±8/125 63/1±4/88 12/1±1/52 57/0±4/26 08/0±5/6 2
15/2±8/145 13/2±4/120 61/1±7/80 10/1±9/44 56/0±9/19 08/0±8/6 3
74/1±1/143 74/1±8/109 30/1±3/72 90/0±5/45 46/0±3/25 07/0±1/6 4
87/1±4/150 85/1±8/116 41/1±3/77 97/0±6/41 49/0±9/19 07/0±4/7 5

*** *** ** NS NS NS اثر جنس
19/1±5/148 17/1±5/111 88/0±9/80 60/0±1/64 31/0±1/22 04/0±8/6 نر
41/1±7/157 37/1±3/124 04/1±0/85 71/0±2/48 36/0±2/23 05/0±9/6 ماده
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QTLنگینتیمپری، غلبه و ایشیز مدل اثر افزایآنالجینتا

، اثر QTLو اثر غلبه یشیعلاوه بر اثر افزا، زین آنالیدر ا
ج یز در نظر گرفته شده که نتاینگ) نینتیمپری(ايوالدمنشاء 

یگاه ژنیآمده است. جا5ن مدل، در جدول یحاصل از برازش ا
) p˂01/0(یمورگانیسانت20ت یدر موقعتولدوزنمرتبط با

. باشدمیز مدل شماره دو یکه مشابه با آنالشد ییشناسا
ز یبا آنالز مشابه ینیک هفتگیبر صفت وزن مؤثریگاه ژنیجا

) p˂01/0(یمورگانیسانت21ت یک و دو در موقعیشماره 
.)6(جدول شدیابیمکان

و هچQTLآنالیز مدل اثر متقابلنتایج
و هچ در نظر گرفته شد. QTLدر این آنالیز، اثر متقابل 

بر اساس نتایج،دهد.نتایج این آنالیز را نشان می7جدول 
مورگانی سانتی19در موقعیت تولدوزنباجایگاه ژنی مرتبط

)01/0˂pد، که مشابه با آنالیز مدل شماره یک ) شناسایی ش
. جایگاه ژنی مؤثر بر صفت وزن یک هفتگی در باشدمی

یابی شد.) مکانp˂05/0مورگانی (سانتی21موقعیت 

QTLنگ ینتیمپری، غلبه و ایشیاثر افزايسازج حاصل از مدلینتا- 6جدول
Table 6. Results from joint modeling of QTL additive, dominance and imprinting effects

تیموقعصفت
)CM(FLOD

ياثر منشاء والداثر غلبهیشیاثر افزا
ن نشانگریکترینزد

a±S.Ed±SEi±SE

-76/792/4**20تولدوزن 30/0 ± 07/013/0 ± 10/011/0 ± 06/0GUJ0100

ک یوزن 
-78/407/3**21یهفتگ 75/1 ± 46/002/0 ± 65/042/0 ± 45/0GUJ0100

و هچQTLاثر متقابل يسازج حاصل از مدلینتا- 7ل جدو
Table 7. Results from modeling of QTL additive and hatch interaction

صفت
5FLODهچ4هچ3هچ2هچ1هچتیموقع

a±S.E.a±S.E.
a±S.E.

a±S.E.a±S.E.

-19تولدوزن 21/0 ± 15/0- 23/0 ± 17/0- 22/0 ± 16/0- 26/0 ± 13/0- 46/0 ± 15/0**68/392/3
ک یوزن 

-21یهفتگ 75/2 ± 01/1- 91/1 ± 09/1- 79/1 ± 07/1- 46/1 ± 91/0- 45/0 ± 02/1*21/343/3

و جنسQTLز مدل اثر متقابل یآنالجینتا
در نظر گرفته شده با جنسQTLز اثر متقابل ین آنالیدر ا

دهد. یرا نشان م5ز شماره یج حاصل از آنالینتا8ل است. جدو
صفت وزن تولد در يبرايدارمعنییگاه ژنیجا،زین آنالیدر ا
یک هفتگی)، صفت وزن p˂01/0(یمورگانیسانت19ت یموقع

در شد.یابی مکان) p˂01/0(یمورگانیسانت21ت یدر موقع

هاي QTLات مختلف مرتبط با رشداین تحقیق براي صف
دار با اثرات مختلف شناسایی شد که درصد واریانس معنی

هاي شناسایی شده براي صفات مورد QTLناشی از اثر 
ارائه شده است.10و 9بررسی در جداول 

و جنسQTLز مدل اثر متقابل یشده در آنالیابیمکانهايQTLت و اثریموقع- 8جدول 
Table 8. Estimated location and effect of the mapped QTL using additive QTL and sex interaction model

تیموقعصفت
CM)(

و  اثر  افزایشی اثر متقابل جنس 
QTL

FLOD مادهنر
a±S.E.a±S.E.

-19تولدوزن 13/0 ± 09/0- 46/0 ± 10/0**31/1178/4
-21یک هفتگیوزن  66/1 ± 60/0- 66/1 ± 69/0**69/685/2

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
ra

p.
9.

22
.1

11
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
26

-0
4-

21
 ]

 

                               4 / 8

http://dx.doi.org/10.29252/rap.9.22.111
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-452-fa.html


115............... ...............................................................................................................................1397زمستان/ 22پژوهشهاي تولیدات دامی سال نهم/ شماره 

3و1،2هاي ز مدلیحاصل از آنالدارمعنیصفات يبراQTLزان اثر یو مQTLازیانس ناشیوار- 9جدول 
Table 9. QTL variance (percentage of the F2 phenotypic variance due to the QTL) and effect estimated for the
significat traits using models 1, 2 and 3

تیموقعصفت
(CM)

Fآمارهاریبه واحد انحراف معQTLاثر QTLانس یدرصد وار

a±S.E.

-1965/3تولدوزن 40/0 ± 10/0**69/16
-2191/2یک هفتگیوزن  35/0 ± 09/0*40/13

-2119/1یوزن دوهفتگ 24/0 ± 09/0*00/6

تیموقعصفت
)CM(انس یدرصد وارQTL اثرQTLآمارهاریبه واحد انحراف معF

ADa±S.Ed±SE

-2065/3560/0تولدوزن 42/0 ± 09/026/0 ± 14/0**06/10
-2191/2یک هفتگیوزن  002/0- 35/0 ± 09/004/0 ± 13/0**73/6

تیموقعصفت
)CM(انس یدرصد وارQTL

Fآمارهاریبه واحد انحراف معQTLاثر 

ADIa±S.Ed±SEi±S.E

2065/356/048/044/0تولدوزن ± 09/019/0 ± 14/016/0 ± 09/0**76/7
-2191/2یک هفتگیوزن  002/0- 02/0- 37/0 ± 09/0004/0 ± 13/009/0 ± 09/0**78/4

5و4هاي مدلزیحاصل از آنالدارمعنیصفات يبراQTLزان اثر یو مQTLازیانس ناشیوار-10جدول 
Table 10. QTL variance (percentage of the F2 phenotypic variance due to the QTL) and effect estimated for the

significat traits using models 4 and 5

تیموقعصفت
)CM(

درصد 
انس یوار

QTL

Fرهآمااریبه واحد انحراف معQTLاثر 

5هچ4هچ3هچ2هچ1هچ
-1913/3تولدوزن 31/0 ± 22/0- 33/0 ± 24/0- 33/0 ± 23/0- 38/0 ± 19/0- 67/0 ± 22/0**68/3

ک یوزن 
یهفتگ

2160/2- 58/0 ± 21/0- 40/0 ± 23/0- 38/0 ± 22/0- 31/0 ± 19/0- 09/0 ± 21/0*21/3

تیموقعصفت
)CM(

درصد 
انس یوار

QTL

Fآمارهارینحراف معبه واحد اQTLاثر 

مادهنر
a±S.Ea±S.E

-1973/4تولدوزن 19/0 ± 13/0- 67/0 ± 15/0**31/11
ک یوزن 

یهفتگ
2168/2- 35/0 ± 13/0- 35/0 ± 15/0**69/6

بر صفات وزن مؤثرQTLز مختلف، یآنال5در مجموع 
شد. در ییشناسایوزن دو هفتگویک هفتگیوزن تولد،

بر وزن مؤثرQTLمدل مختلف، 5مربوط به يهازیه آنالهم
صفات شد. ییشناسایمورگانیسانت20- 19ت یدر موقعتولد،

، شامل مینویل و همکارانتوسط یمرتبط با رشد مورد بررس
ن یپرندگان بود، اما ایو وزن هفت هفتگیوزن پنج هفتگ

، 5کروموزوم ين صفات رویچکدام از ایهين برایمحقق
QTLزاده و اسمعیلی. )8(نکردندییشناسايدارمعنی

بر مؤثريهاQTLیینه شناسایرا در زميامطالعههمکاران 
يهاخانوادهدر 1کروموزوم ين مختلف رویوزن بدن در سن

انجام دادند و ین ژاپنیبلدرچیه وحشیحاصل از سویناتن
، وزن پنج ی، وزن چهار هفتگیصفات وزن سه هفتگيبرا

ییرا شناسايدارمعنیQTLیو وزن شش هفتگیهفتگ
هاي مرتبط با QTL) نیز 9نصیري و همکاران (. )2(کردند

بلدرچین ژاپنی گزارش کردند. 2رشد را روي کروموزوم شماره 
يمرتبط با صفات رشد رویژنيهاگاهیدر خصوص جا

ست. در یدر دسترس نیگزارشین ژاپنیدر بلدرچ5کروموزوم 
مرتبط با صفات وزن تولد تا یژنيهاجایگاهه حاضر مطالع

قرار گرفتند. یز مختلف مورد بررسیپنج آنالیطیپنج هفتگ
دار در معنیبا اثرات مختلف ییهاQTLصفات یبرخيبرا

صفت وزن تولد در يشد. براییمختلف شناسايهاموقعیت
دار عنیمیشیبا اثر افزاQTL ،QTLیشیاثر افزاز مدلیآنال

یشیاثر افزايسازز مدلیدر آنال،یمورگانیسانت19ت  یدر موقع
دار در معنیغلبه ویشیبا اثر افزاQTL ،QTLو غلبه 
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، یشیز مدل شامل اثر افزایدر آنالویمورگانیسانت20ت یموقع
دار در معنییشیبا اثر افزاQTL،QTLنگ ینتیمپریغلبه و ا

متقابل ز اثریشد. در آنالییشناسایانمورگیسانت20ت یموقع
QTL ،و هچQTL19ت یدار در موقعمعنییشیبا اثر افزا

ز اثر متقابل یشد. در آنالییشناسا5و 4در هچ یمورگانیسانت
QTL،و جنسQTL19ت یدار در موقعمعنییشیبا اثر افزا

صفت يبراشد.ییجنس ماده شناسايبرایمورگانیسانت
یشیبا اثر افزاQTLها آنالیزیدر تمامیک هفتگیوزن 

QTLشد که ییشناسایمورگانیسانت21ت یدار در موقعیمعن
ت یمورگان با موقعیسانت21ت یشده در موقعییشناسا

یهم پوشانیمورگانیسانت21ه یدر ناحGUJ0100نشانگر
متقابلز اثرین صفت در آنالیايبرامؤثریگاه ژنیدارد. جا

QTL ز  اثر متقابل یدر آنالو1و هچ، در هچQTL و جنس
QTL)13(وانگ و همکاران.دار بودمعنیدر هر دو جنس 

ت یمرغ را در موقع5کروموزوم يرویک هفتگیبر وزن مؤثر
يهاموقعیتبا کردند کهییشناسایمورگانیسانت4/12

یق حاضر هم خوانین صفت در تحقیايشده براییشناسا
اثر ز مدلیفقط در آنالیهفتگدو صفت وزن يندارد. برا

21ت یدار در موقعمعنییشیبا اثر افزاQTL،QTLیشیافزا
GUJ0100ت نشانگریشد که با موقعییشناسایمورگانیسانت

یگاه ژنیدارد. جایپوشانهمیمورگانیسانت21ه یدر ناح
در مرغ 5کروموزوم يرویمرتبط با وزن دو هفتگ

به یمورگانیسانت55و 1/23، 9/84، 110يهاموقعیت
، وانگ و )14(و همکارانزو،)6(لی و همکارانب توسط یترت

گزارش شده است. البته ) 10(نی و همکارانو)13(همکاران
ک به یبا نزدیت گزارش شده در پژوهش وانگ تقریفقط موقع

ه یباشد. بقمیت گزارش شده در پژوهش حاضر یموقع
ییشناسايهاQTLنسبت به يها، در فاصله دورترموقعیت

صفت ين پژوهش برایباشند. در امیشده در پژوهش حاضر 
يدارمعنیQTLن یبلدرچ5کروموزوميرویوزن سه هفتگ

وانگ و و 55ت یدر موقع)10(نی و همکاراننشد.ییشناسا
موزوم کرويرویمورگانیسانت7/17ت یدر موقع)13(همکاران

یین صفت شناسایايرا برايدارمعنیهايQTLمرغ 5
5کروموزوم يرویصفت وزن چهار هفتگيبرا.کردند
.نشدییشناسايدارمعنیQTLن پژوهش ین در ایبلدرچ

و همکارانوزو )6(لی و همکاران، )13(وانگ و همکاران
5/96و 110، 2/20يهاتیب در موقعیبه ترت)14(

را يدارمعنیيهاQTLمرغ 5کروموزوم يرویمورگانیسانت
یصفت وزن پنج هفتگيبراکردند.یین صفت شناسایايبرا
يدارمعنیQTLن پژوهش ین در ایبلدرچ5کروموزوميرو

وانگ و 55ت یدر موقع)10(نی و همکاراننشد. ییشناسا
کروموزوم يرویمورگانیسانت110ت یدر موقع)13(همکاران

یین صفت شناسایايرا برايدارمعنیهايQTLمرغ 5
روي دار شدن بالاي برخی صفات معنیبا توجه به کردند.

شود که میاز جمله وزن تولد، پیشنهاد کروموزوم شماره پنج 
هاي ژنتر بر روي دقیقبا بررسی یابی حاضر،نقشهدر جمعیت 

یا با به کار احتمالی موجود بر روي نواحی مرتبط با این صفات 
هاي کاندیداي موجود در این نواحی و بررسی ارتباط ژنبردن 
نقشه ژنتیکی ،ها با فنوتیپ مشاهده شده در جمعیتژناین 

تري مورد بررسی قرار گیرد.دقیقمربوط به این صفات به طور 
توانند به طور مستقیم در در صورتی نتایج این تحقیق می

اب به کمک نشانگر در بلدرچین هاي اصلاح نژادي انتخبرنامه
هاي شناسایی شده در QTLتفرقکار گرفته شوند کهژاپنی به

. البته پیشنهاد هاي تجاري نیز مورد تایید قرار گیرندسویه
شود در مطالعات آتی، علاوه بر نشانگرهاي مورد استفاده می

ماهواره موجود بر نواحی ریزدر این پژوهش، نشانگرهاي 
تري مرغ نیز تعیین ژنوتیپ شوند، تا نقشه دقیقمشابه ژنومی

بر صفات مورد بررسی در این جمعیت مؤثرهاي QTLاز 
حاصل شود. 
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Abstract
The purpose of this work was to scan chromosome 5 for mapping QTL affecting live weight

in an F2 population. A three generation resource population was developed by using two distinct
Japanese quail strains, wild and white to map quantitative trait loci underlying hatching weight
and growth traits.  Eight pairs of white (S) and wild (W) birds were crossed reciprocally and 34
F1 birds were produced. The F1 birds were intercrossed to generate 422 F2 offspring. All of the
birds from three generations (472 birds) were genotyped for three microsatellite markers on
chromosome 5. Studied traits in this research were live weight from hatch to 5 weeks of age.
QTL analysis was conducted applying the line-cross model and the least-squares interval
mapping approach. In different situation QTL were live weight at hatch, live detected for weight
at 1 week and 2 week. Although was theadditive effect for detected QTL significant but the
dominant and tmprinting effects on these traits was not significant and the variance explained
by the detected additive QTL effects ranged from 1.1 to 3.6 for different tariats.

Keywords: Japanese Quail, Live Weight, Mapping QTL, Microsatellite Marker
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