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براي برخی ازعمدههاي ردیابی ژن
آماريهاي مختلفصفات اقتصادي مرغان بومی استان یزد با استفاده از روش

3نسبمونا صالحیو2، صادق علیجانی1دارانسعید زره

چکیده
مـرغ و  هفتگی، سن بلـوغ جنسـی، تعـداد تخـم    12و 8وزن ي شاملعملکرددر تحقیق حاضر، مشاهدات مربوط به صفات 

هاي بومی یزد، مورد تجزیـه و تحلیـل   ي مؤثر بر این صفات در جمعیت مرغهاي عمدهبه منظور ردیابی ژنمرغمیانگین وزن تخم
هـاي  هاي ساده آماري شـامل آزمـون  صفات مذکور با استفاده از آزمونهاي عمده در تفرق ژناحتمال . ه استژنتیکی قرار گرفت

هاي عمده براي صـفات وزن بـدن   تفرق ژن. شدي بیزي،  بررسی ها و آنالیز پیشرفتهماندهنرمالیته، بارتلت، لون و فین براي باقی
شـامل اثـرات ژن عمـده و اثـرات     بنابراین، مدل توارث مخـتلط  ،مرغ تولیدي تأیید شدهفتگی و نیز تعداد تخم12و 8سنیندر

12هفتگـی و وزن  8در مورد صـفات وزن  . ژنی براي این صفات، برازش بهتري خواهد داشتدر مقایسه با مدل صرفا پلیژنی پلی
ن عمـده بـه واریـانس    گـاه ژ از نسبت واریـانس ژنتیکـی ژن  بیشترژنی اثرات پلیاز طریقهفتگی، نسبت واریانس تبیین شده 

از بیشـتر گاه ژن عمده به واریانس فنـوتیپی کـل،   مرغ تولیدي نسبت واریانس ژنتیکی ژندر مورد  تعداد تخم. فنوتیپی کل بود
هـاي  واریانس مشاهده شده براي این صفت در جمعیت مرغبیشتربنابراین، . ژنی بودنسبت واریانس تبیین شده توسط اثرات پلی

هفتگـی و تعـداد   12و 8با توجه به تأیید تفرق ژن عمده با آنالیز بیزي در صفات وزن .شودتفرق ژن عمده تبیین میبابومی یزد، 
ي مربوطه در این صـفات  هاي عمدهیابی ژننقشهبرايهاي مولکولی را از تکنیکاستفاده توانهاي بومی یزد، میمرغ در مرغتخم

. نمودتوصیه

هاي بومیتوارث مختلط، مرغت،آزمون بارتلآنالیز بیزي، تفرق ژن عمده،: هاي کلیديواژه

مقدمه
رغم نرخ پایین رشد و تولید هاي بومی علیمرغ

ها و ، به دلیل مقاومت بالا نسبت به بیماريمرغتخم
اي در شرایط تغذیهعملکردحفظ سطح قابل قبول 

ضعیف و دماي نامناسب محیطی، براي شرایط پرورش 
اولویت دارند هاي تجاري،روستایی در مقایسه با سویه

نسبت به اهمیت بیشتربا گذشت زمان و آگاهی ). 8(
شود اقتصادي صفات مختلف، نیازهاي جدیدي مطرح می

هاي دارد که از ژنکه متخصصین اصلاح نژاد را بر آن می
.)11(موجود در نژادهاي بومی استفاده نمایند

هاي ژنتیک مولکولی به طور مؤثر در اکنون روشت
که اثر عمده روي صفات کمی هاییبه ژنیابی دست

دارند و نشانگرهاي ژنتیکی که با جایگاه صفات کمی 
)QTL(1در براي مثال ،استاند، نتیجه دادهپیوسته

وزن بدن و مرغ، بر وزن تخمموثر هاي QTL، پرندگان
هاي QTL). 18(اند مصرف خوراك شناسایی شده

نیز در ارتباط با صفات ظاهري، سلامتی، متعددي
ها فیزیولوژي و تولیدي با استفاده از نشانگرها در جوجه

در ارتباط با QTLتعدادي،چنینهم. اندشناسایی شده
، سن بلوغ جنسی مرغ نظیر نرخ تولیدتخمصفات تولید 

در ارتباط با هایی نیز QTLتولیدي و مرغتخمو تعداد 

مانند ضخامت پوسته، مقاومت مرغ تخمصفات کیفیت 
).13(اند پوسته و وزن زرده شناسایی شده

ي برداري ژنومی به وسیلهنقشهي هرچند توسعه
نژاد نشانگرهاي مولکولی موجب تسریع فرآیند اصلاح

فرآیندي QTLبرداري است، اما نقشهحیوانات شده
بر است و موفقیت پرهزینه و به لحاظ آزمایشگاهی زمان

هاي عمده تا حدود زیادي به مواد و در ردیابی ژن
وان از یک اگر بت. ساختار مورد استفاده بستگی دارد

هاي عمده در روش بیومتریکی براي نمایش تفرق ژن
ي داري هزینهها استفاده نمود، به طور معنیجمعیت

هاي عمدههش و احتمال ردیابی ژنکاQTLیابی نقشه
بسیاري . بالقوه با ارزش تجاري افزایش پیدا خواهد کرد

ي صفات در گیاهان و کنندهي کنترلهاي عمدهاز ژن
هاي ي الگوهاي تفرق و روشابتدا به وسیلهحیوانات

ردیابی این ). 19(اندمختلف مورد ردیابی قرار گرفته
هاي آزمونکههاي آماريهاي عمده با روشژن

ها با نشانگرهاي و تأیید آنمحسوب شدهمقدماتی
هاي جدیدي براي مدیریت مولکولی، به استراتژي

این . د شدـــخواهمنجر لاحی ــهاي اصجمعیت
هایی با ارزش براي کنندهاي ردیابی، حمایتـــهروش

هایی که درجمعیت. آیندآنالیز پیوستگی به حساب می

دانشگاه فردوسی مشهدیار، دانش-1
استادیار، دانشگاه تبریز-2
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ي برداري ژنومی به وسیلهنقشهي هرچند توسعه
نژاد نشانگرهاي مولکولی موجب تسریع فرآیند اصلاح

فرآیندي QTLبرداري است، اما نقشهحیوانات شده
بر است و موفقیت پرهزینه و به لحاظ آزمایشگاهی زمان

هاي عمده تا حدود زیادي به مواد و در ردیابی ژن
وان از یک اگر بت. ساختار مورد استفاده بستگی دارد

هاي عمده در روش بیومتریکی براي نمایش تفرق ژن
ي داري هزینهها استفاده نمود، به طور معنیجمعیت

هاي عمدههش و احتمال ردیابی ژنکاQTLیابی نقشه
بسیاري . بالقوه با ارزش تجاري افزایش پیدا خواهد کرد

ي صفات در گیاهان و کنندهي کنترلهاي عمدهاز ژن
هاي ي الگوهاي تفرق و روشابتدا به وسیلهحیوانات

ردیابی این ). 19(اندمختلف مورد ردیابی قرار گرفته
هاي آزمونکههاي آماريهاي عمده با روشژن

ها با نشانگرهاي و تأیید آنمحسوب شدهمقدماتی
هاي جدیدي براي مدیریت مولکولی، به استراتژي

این . د شدـــخواهمنجر لاحی ــهاي اصجمعیت
هایی با ارزش براي کنندهاي ردیابی، حمایتـــهروش

هایی که درجمعیت. آیندآنالیز پیوستگی به حساب می

دانشگاه فردوسی مشهدیار، دانش-1
استادیار، دانشگاه تبریز-2

)salehinasab67@yahoo.com: نویسنده مسوول(،دانشجوي دکتري، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري-3
11/6/93: تاریخ پذیرش21/12/92:تاریخ دریافت

1- Quantitative trait loci

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
هاي تولیدات دامیپژوهش
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شود ممکن است آنها تفرق ژن عمده ردیابی نمی
برايهاي خوبی براي آنالیزهاي آتی مولکولی در جمعیت

).19(نباشند QTLیابی نقشه
ها تخمین اثرات آنهاي عمده و براي شناسایی ژن

، 1هاي متعارفآزمونهاي آماري مختلفی مانند روش
در میان . اندتوسعه یافته3و آنالیز تفرق2مختلطآزمون 

ها آنالیز تفرق که از تمام اطلاعات پیشین این روش
قدرتمندترین ازکند، ها استفاده میموجود در داده

است براي ردیابی تفرق ژن عمده پیشنهاد شدههاروش
)9،14.(

و میزان عمدههاياین تحقیق با هدف ردیابی ژن
هاي متعارف آماري و با استفاده از آزمونها تأثیر آن

ارزیابی صفات رشد و تولید برايدر روش بیزي 
هاي بومی استان یزد، انجام شدهمرغ جمعیت مرغتخم
.است

هامواد و روش
مربوط به هاي مورد استفاده در این تحقیق، داده
هفتگی، 12و 8ي شامل وزن بدن در عملکردصفات 

ي هفته12مرغ تولیدي در سن بلوغ جنسی، تعداد تخم
هفتگی  32تا 28مرغ بین اول تولید و میانگین وزن تخم

هاي بومی استان یزد، نژاد مرغبود که در مرکز اصلاح
.آوري شده بودجمع1387تا 1380هاي طی سال

روش مطالعهموردصفاتآماريتحلیلوروش تجزیه
ي هاي سادهبا استفاده از آزمونعمدههاي ردیابی ژن

آزمون نرمال بودن توزیع صفاتآماري
تفرق یابد، یک انحراف قابل ردیابی ايعمدهاگر ژن 

). 3،5،12(به وجود خواهد آمدهادر دادهنرمالتوزیع از 
هاي ردیابی ژناین موضوع، اساس آزمون نرمالیته براي 

ها، مورد آزمون هاي دادهماندهاست که در آن باقیعمده
که فراوانی ژن متوسط باشد، در صورتی.گیرندقرار می

تر از حالت نرمال خواهد بود و در توزیع مسطح
نزدیک باشد، توزیع 1که فراوانی آن به صفر یا صورتی

خواهد بالاتر از حالت نرمالي اوجداراي چولگی و نقطه
).5(بود 

هاي پرت، با در تحقیق حاضر، پس از حذف داده
مشاهدات براي اثرات ،)SAS)15افزاراستفاده از نرم

ون ــها تحت آزمماندهثابت تصحیح شده و باقی
ايــهارهــاز آم. رفتندــرار گــه قـــنرمالیت

Kolmogorov-Smirnov(K-S) ،Cramer-von Mises
(C-vM) وAnderson-Darling (A-D) براي این منظور

.استفاده شد
هاي همگنی واریانسآزمون

، عدم براي یک صفتعمدهیکی از اثرات تفرق ژن 
هاي تنی یا ناتنی همگنی واریانس در داخل خانواده

یابدها تفرق میدر بعضی از خانوادهعمدهاستزیرا ژن 
واریانس هاي همگنی این استدلال، اساس آزمون).5(

باها در داخل خانوادههمگنی واریانسهايآزمون.است
نجام، ا)SAS)15افزار نرموهاي بارتلت و لون آزمون

در مرکز با توجه به سیستم آمیزش اعمال شده. شد
هاي ناتنی پدري ، خانوادههاي بومی یزدنژاد مرغاصلاح

براي نتاج قطعه دهتعداد دست کم. مد نظر قرار گرفتند
.هاي ناتنی پدري، در نظر گرفته شدخانواده

آزمون فین
یعنی با حداقل یک عمدههاي با تفرق ژن خانواده

دو آلل یک aو Aجا که در این(Aaوالد با ژنوتیپ 
، داراي میانگین متوسط و )هستندعمدهلوکوس ژن 

هایی که هر در مقایسه، خانواده. واریانس بزرگی هستند
هستند ها به صورت هموزیگوتآندو والد در 

برايدر (، داراي میانگین بزرگ )AAیا aaهاي ژنوتیپ(
).19(باشندو واریانس کوچکی می) مثبت یا منفی

انحنایی بین - ي خطیآزمون رابطه) 4(فین 
دار معنی. خانواده را پیشنهاد کردو واریانس میانگین 

اي از وجود ي دوم در این رابطه نشانهبودن ضریب درجه
.استعمدهژن 

ي براي انجام این آزمون، پس از برقراري رابطه
) V(و واریانس ) μ(انحنایی زیر مابین میانگین -خطی

داري ضرایب این رابطه ، معنیSASافزار در نرمها خانواده
.)15(مورد بررسی قرار گرفت

V=b0+ b1μ+b2μ2

ي واریانس داخل دهندهنشانVدر این رابطه 
ي میانگین این دهندهنشانμهاي ناتنی پدري و خانواده
، أبه ترتیب عرض از مبدb2و b0 ،b1. باشدها میخانواده

ي دو ضریب رگرسیون خطی و ضریب رگرسیون درجه
.باشندمی

روش آنالیز تفرق بیزي
براي انجام آنالیز تفرق بیزي یک مدل آماري توارث 

جنس با اثرات غیرژنتیکی شامل اثرات ثابت )7(مختلط 
کشی و اثرات ژنتیکی شامل اثرات نوبت جوجه- و نسل

کهدو آللی عمدهگاه ژن اثر تصادفی و ژنکهپلی ژنی 
ها به شکل زیر ، براي دادهشوندمحسوب میاثر ثابت

.برازش شد
y= Xb+ Za+ ZWm+ e

بردار اثرات ثابتb، بردار مشاهداتyدر این مدل، 
بردار a، )کشینوبت جوجه-اثر جنس و اثر نسلشامل (

بردار اثرات ژنوتیپی افزایشی mژنی، اثرات تصادفی پلی
)a ( و غالبیت)d (گاه ناشناخته براي سه ژنوتیپ در ژن

,m'=(a, d، عمدهژن  -a) وe بردار اثرات تصادفی
حاوي ضرایبی Zو Xهاي ماتریس. مانده استباقی

هستند که مشاهدات را به اثرات ثابت و تصادفی ارتباط 
ي کننده، ماتریسی است که تعیینWماتریس . دهندمی

ژنوتیپ براي حیوانات بوده و تمامی عناصر آن صفر و 
که در هر ردیف این ماتریس طوريباشند، بهیک می

1- Simple Tests 2- Mixture Test 3- Segregation Analysis
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تنها یک مقدار برابر با یک وجود دارد و مابقی صفر 
ي ژنوتیپ فرضی حیوان دهندهعدد یک، نشان. ندهست

برداري است که در Wmبنابراین، بردار ،استمربوطه 
.استعمدهگاه ژني اثرات ژنبرگیرنده

تأثیرگذار بر صفت کمی مورد عمدهگاه ژنبراي ژن
و pهاي آللی با فراوانی2Aو 1Aصورت ه نظر، دو آلل ب

qیا)p -1 ( فرض شد علاوه بر این،در نظر گرفته شد و
اند، ها تولید شدهاي که حیوانات از آنپایهکه جمعیت

واینبرگ - هارديدر حالت تعادل عمدهگاه ژن براي ژن
به عمدهگاه ژن ها در ژنبنابراین، ژنوتیپ. باشدمی

هاي ي ارزشدر برگیرنده2A2Aو 1A1A ،2A1Aصورت 
هاي مربوطه بوده و فراوانیa-و a ،dژنتیکی به صورت 

واینبرگ - نیز براي جمعیت پایه در حالت تعادل هاردي
.خواهند بود2qو 2p ،pq2برابر با 

با مفروضات ذکر شده در آنالیز تفرق بیزي، پس از 

iBayافزار نرمباگیري سیکل نمونه500000اجراي 
کهسیکل اولیه بر اساس اطلاعات ورودي 50000، )10(

ي بین فاصله. کنار گذاشته شداست،گیريي قلقدوره
در نظر گرفته شد و استنباط نتایج بر 100اي نمونه

.دور ذخیره شده، صورت گرفت4500اساس 

نتایج و بحث
هاي سادهآزمونبا هاي عمده نتایج ردیابی ژن
هاي ساده براي ردیابی ژن عمده در نتایج آزمون

1که در جدول طورهمان.اندشدهارایه3و 2، 1جداول 
ي هاي آزمون نرمالیته براي همهشود، آمارهمشاهده می

تواند که این میدار بودند معنیمورد بررسیصفات 
در نظر تفرق ژن عمده در این صفات ياولیهمتعلا

.گرفته شود

هاي صفاتبراي باقیماندهبودن توزیع هاي آزمون نرمالآماره-1جدول
A-Dي آمارهC-vMي آمارهK-Sي آمارهصفت
51/3**53/0**010/0*هفتگی8وزن 
98/3**58/0**010/0*هفتگی12وزن 

14/133**07/28**104/0*سن بلوغ جنسی
31/10**74/1**031/0*مرغتعداد تخم

26/46**43/8**07/0*مرغتخموزن
K-S :Kolmogorov-Smirnov

C-vM :Cramer-von Mises
A-D :Anderson-Darling

.05/0در سطح دارمعنی: *، 01/0دار در سطح معنی: **

آزمون شود،مشاهده می2جدول که درطورهمان
هاي ناتنی بارتلت براي همگنی واریانس در داخل خانواده

ها ده، نشان داد که واریانس در داخل این خانواپدري
آزموننتایج . دار بودندمعنی2χهاي همگن نبوده و آماره

، تفرق نیزهاهمگنی واریانس در داخل خانوادهلون براي
به غیر از صفت سن بلوغ ي صفاتژن عمده را براي همه

وجود ژن عمده انتظار در صورت عدم. تأیید کردجنسی
همگن پدريهاي ناتنی رود واریانس داخل خانوادهمی

یپ بسته به ژنوتعمده،هاياما در حالت تفرق ژن. باشد
. خواهند بودناهمگنها داخل خانوادههاواریانسوالدین، 
ژن عمده گاه ژنکه هر دو والد براي هاییخانواده

واریانس فنوتیپی براي صفات مورد ،هموزیگوت باشند
ج از واریانس فنوتیپی نتاکمترها نتاج آندرنظر

براي دو والدهایی خواهند بود که یک یا هرخانواده
.هتروزیگوت باشندژن عمده گاه ژن

صفاتبرايهاي همگنی واریانس نتایج آزمون-2جدول 
آزمون لونآزمون بارتلتتصف

15/1*5/412***هفتگی8وزن 
83/1***6/577***هفتگی12وزن 

5/1718ns52/9*سن بلوغ جنسی
47/2***6/661***مرغتعداد تخم

37/5***9/2339***مرغتخموزن
05/0دار در سطح معنی: *، 001/0دار در سطح معنی: ***

ns :دارغیرمعنی

ضریب شود، میمشاهده 3جدول در طور که همان
ي صفات به غیر از تعداد همهبراي 2درجهرگرسیون

این وجود ژن عمده براي ،بنابراین. دار بودمعنیمرغتخم

با صفت تعداد يدر رابطه. ت با آزمون فین تأیید شداصف
ي آزمون تنها براي ضریب ، آمارهتولیديمرغ تخم

دار بود که این براي معنی%1در سطح رگرسیون خطی
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انتخاب .یستژن عمده با آزمون فین کافی نوجود تأیید 
بزرگ متوسط و واریانسمیانگینبا هايخانواده

در مورد صفاتی ) خانوادهاي داراي والدین هتروزیگوت(
فین تأیید وسیله آزمون ها بهکه وجود ژن عمده در آن

توان آزمون آماري در مطالعات مولکولی را بالا است، شده

گاه ژن هتروزیگوت بودن حیوانات براي ژنزیرا . بردمی
هاي ردیابی توان آزمونموثر بریکی از عواملی عمده 
QTL بنابراین. استگرهاي مولکولی از نشاناستفادهبا،

نمودتوان از نتایج آزمون فین در این رابطه استفاده می
)6،5.(

مورد بررسیصفات براي فین آزمونداري ضرایب رگرسیونآزمون معنی- 3جدول 
2درجه خطیصفت
ns11/0 -*83/1هفتگی8وزن
ns35/0*97/1هفتگی12وزن 

88/6***55/2*سن بلوغ جنسی
77/2ns08/1**مرغتعداد تخم

44/5***66/2**مرغتخموزن
.دارغیرمعنی: ns، 05/0دار در سطح معنی: *، 01/0دار در سطح معنی: **، 001/0دار در سطح معنی: ***

زیادي تا حدود هاي ساده نتایج آزمونبه طور کلی، 
براي به ویژه ،تفرق ژن عمده را براي صفات مورد بررسی

جایی که از آن.تایید نمودهفتگی12و 8صفات وزن 
همگنی ناچون انحراف از نرمالیته و یا شواهدي هم

تواند ناشی از عواملی هاي ساده میواریانس در آزمون
تأیید نهایی حضور ژن غیر از تفرق ژن عمده باشد، 

ز تفرق پیچیده نیاز به آنالیآنو تعیین میزان اثر عمده 
.دارد

در صفات آنالیز تفرق پیچیدهردیابی ژن عمده بانتایج
سیکل 500000پس از اجراي ، بیزيدر آنالیز تفرق 

سیکل اولیه iBay ،50000افزارنرمباگیرينمونه
گیري ي قلقدورهصورتبر اساس اطلاعات ورودي به 

دور 4500شد و استنباط نتایج بر اساس کنار گذاشته
،iBayافزارنتایج مستقیم نرم. صورت گرفتذخیره شده،

، انحراف معیار، حداقل، حداکثر، شامل مقادیر میانگین

% HPDR(95(1پسینو نواحی بالاترین چگالی نما
ژنی، براي پارامترهاي واریانس خطا، واریانس پلی

اثر افزایشی و غالبیت ژن واریانس ژنوتیپی ژن عمده، 
انتقال آلل غالب از سه ژنوتیپ فرضی و العمده، احتم

مستقیم نتایج غیر.ي بودغالب ژن عمدهنیز فراوانی آلل
افزایشی و غالبیت ژن عمده، هايشامل واریانس

پذیري عام وراثت(اثر ژن عمدهژنی، پذیري پلیوراثت
ژن عمده و گاه ژنپذیري خاص وراثت، )ژن عمدهگاه ژن

هاي پذیري افزایشی کل نیز با استفاده از خروجیوراثت
هامحاسبه و استنباط در مورد آنiBayافزارمستقیم نرم

و انحراف معیار مونته کارلومیانهشامل تعیین میانگین، 
افزار نرمبا،HPDR95%ن در توزیع پسین و نیز تعیی

PostGibbsچگالی پسین نواحی بالاترین .صورت گرفت
صفاتژنی و واریانس ژن عمده درواریانس پلیبراي

.استشدهارایه4ي در جدول عملکرد

مورد بررسیي صفات ژنی و ژن عمدهبراي واریانس پلی%95نواحی راست و چپ بالاترین چگالی پسینسطح -4جدول
واریانس ژن عمدهژنیواریانس پلی

HPD RightHPD LeftHPD RightHPD Leftصفت

9/13083/98102/10968/270هفتگی8وزن 
2/35315/373494/34755/71487هفتگی12وزن 

14/2073/587/17600/0سن بلوغ جنسی
99/486/08/18423/32مرغتعداد تخم

69/004/067/200/0مرغتخموزن

اي برشودکه در این جدول مشاهده میطورهمان
، تولیديمرغهفتگی و نیز تعداد تخم12و 8صفات وزن 

در صفات % HPDR95.عمده ردیابی شدتفرق ژن
هم در مورد ژنی وهم در مورد واریانس پلیمذکور

،نگرفت و بنابراینریانس ژن عمده مقدار صفر را دربروا
اینتوارث مختلط براي مدل فرض وجود ژن عمده و 

که این نتیجه با نتایج به طوريصفات پذیرفته شد
این.صفات مطابقت داردمورد اینهاي ساده درآزمون

سدلوزکی و سازوسکی ست که در تحقیقاحالیدر 
هاي در سویهبا استفاده از آنالیز تفرق بیزي)17(

لگهورن و نیوهمشایر، صفات وزن بدن و سن بلوغ 
جنسی مدل توارث مختلط اما صفات تولید و میانگین 

ه شده ژنی را نشان دادمدل توارث پلیمرغوزن تخم
با استفاده از آنالیز تفرق بیزينیز) 16(سازوسکی .است

در صفات وزن بدن، سن بلوغ جنسی، وزن و تعداد 
گذار تخماي را در لاینهاي عمدهتولیدي، ژنمرغتخم

1- Highest Posterior Density Regions
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علیجانی و چنینهم. ه استرد آیلندرد ردیابی کرد
صفت براي هاي بومی آذربایجان، در مرغ)1(همکاران 

صفات براي مختلط و تثارمدل ومرغمیانگین وزن تخم
مدل توارث مرغخمسن بلوغ جنسی و تولید توزن بدن،

،هاي بومی مازندرانمرغدر،ژنی را پیشنهاد کردندپلی
با شده ذکرمدل توارث مختلط براي هر چهار صفت 

.تأیید شداستفاده از آنالیز تفرق بیزي

هاي پسین براي برخی پارامترهاي توزیعخصوصیات
و6، 5، در جداول يعملکردمدل توارث مختلط صفات 

پسین براي اثر افزایشی نمايمیانگین و .اندشدهارایه7
5، در جدول فاتژن عمده در صگاه ژنو اثر غالبیت 

.استنشان داده شده

ژن عمده در صفاتگاه ژن)d(و اثر غالبیت ) a(برایاثر افزایشی پسیننمايمیانگین و -5جدول
ad

نمامیانگیننمامیانگینصفات
00/2241/2142/4351/43هفتگی8وزن 
65/26640/376/5881/74هفتگی12وزن 
-20/23-66/852/897/22مرغتخمتعداد

غالبیت ژن عمده که با استفاده واریانس افزایشی و 
هاي اثرات افزایشی و کمیتپسینمیانگیناز مقادیر
و آلل ) p(فراوانی آلل غالب ژن عمده و گاه ژنغالبیت 

دست آمدند و واریانس ه براي این ژن ب) p-1(مغلوب 
دو واریانس مذکور نوتیپی کل ژن عمده که با جمعژ

.اندشدهارایه6در جدول،شدمحاسبه

در صفات ي ردیابی شدهبراي ژن عمده) vT(واریانس ژنوتیپی کل و)vd( ، واریانس غالبیت )va(واریانس افزایشی - 6جدول
vavdvTصفات

14/21472/987/223هفتگی8وزن 
87/26377/265/266هفتگی12وزن 
98/928/4527/55مرغتخمتعداد

محاسبه شده با يژن عمدهواریانس ژنوتیپی کل
برابر با ي صفات دقیقاًاستفاده از روابط، براي همه

هاي که با استفاده از سیکله استبودمقداري 
میانگین پسین .دست آمده افزار بگیري در نرمنمونه

ژنی، اثر ژن عمده یا پذیري پلیبراي پارامترهاي وراثت

عمده به واریانس فنوتیپینسبت واریانس کل ژن
، نسبت واریانس افزایشی )پذیري عام ژن عمدهوراثت(

پذیري خاص ژن وراثت(فنوتیپی ژن عمده به واریانس 
پذیري افزایشی کل براي صفات و وراثت)عمده

.اندشدهرایها7در جدولي عملکرد
h2(ژنی پذیري پلیوراثت- 7جدول

p( اثر ژن عمده ،)Rm(نسبت واریانس افزایشی ژن عمده به واریانس ،
h2(فنوتیپی کل 

m(پذیري افزایشی کلوراثتو)h2
T(صفاتبراي

h2صفات
pRmh2

mh2
T

230/0055/0052/028/0هفتگی8وزن 
306/0031/0030/033/0هفتگی12وزن 
030/0607/0138/0168/0مرغتخمتعداد

در مورد شود،مشاهده می7ول که در جدطورهمان
نسبت واریانس ،هفتگی12و 8بدن در صفات وزن 
نسبت از بیشترژنی اثرات پلیاز طریقتبیین شده 

ژن عمده به واریانس فنوتیپی گاهژنواریانس ژنتیکی 
نسبت تولیديمرغتعداد تخمت صفدر مورداماکل بود

به واریانس فنوتیپی ژن عمدهگاه ژنواریانس ژنتیکی 
اثرات از راهاز نسبت واریانس تبیین شده بیشتر، کل
س مشاهده شده براي واریانبیشتر،بنابراین.ژنی بودپلی

، توسط تفرق یزدهاي بومی ت در جمعیت مرغاین صف
ي نسبت کل با مشاهده.شودژن عمده تبیین می

اثر (واریانس ژنتیکی ژن عمده به واریانس فنوتیپی کل 
به گاه ژنو نسبت واریانس افزایشی این ) ژن عمده

وزن وهفتگی8وزن واریانس فنوتیپی کل در صفات
افزایشی واریانسشود که چنین استنباط میهفتگی12
صفاتاین واریانس، بخش اصلی عمدهژن گاه ژن

ژن واریانس، بخش اصلی مرغتعداد تخمدر مورد .است
است که این در حالی.غالبیت بودواریانسعمده، 

ي بزرگی در ژن اثر غلبه) 17(سدلوزکی و سازوسکی 
ي ي مؤثر بر صفت سن بلوغ جنسی در دو سویهعمده

.و نیوهمشایر ردیابی نمودندلگهورن
واریانسشود، میمشاهده7که در جدول طورهمان

افزایشی ژن واریانسژنی در مقایسه با بخش پلی
، هفتگی12هفتگی و وزن 8وزندر مورد صفاتعمده
در نیز) 1(علیجانی و همکاران .تر استکنندهتعیین
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168.... ........................................آماري هاي مختلفبا استفاده از روشصفات اقتصادي مرغان بومی استان یزدهاي عمده براي برخی ازردیابی ژن

بومی مازندران به هايمرغهفتگی هشتمورد وزن 
هايتوزیع1شکل.ي مشابهی دست یافتندنتیجه

ژنی و اثر ژن پذیري پلیاي پسین براي وراثتحاشیه
.ددهیانشان مرعمده

صفات وزني ردیابی شده در اثر ژن عمدهژنی وپذیري پلیوراثتاي پسین برايهاي حاشیهتوزیع-1شکل 
.مرغ تولیديهفتگی و تعداد تخم12وزن هفتگی،هشت

نژادي اصلاحبه تاریخچهعمدههاي نتایج ردیابی ژن
هاي مورد عمده در جمعیتهاي و حالات تفرق ژن

هاي عمده ردیابی ژن). 14(بررسی، بستگی دارد 
تواند از طریق تأثیري که بر دقت ارزیابی حیوانات می
صفات گذارد، اثر قابل توجهی بر پیشرفت ژنتیکیمی

). 2(ي داشته باشد عملکرد
که ردیابی ژن به روش بیزي، وجود ژن یجایاز آن

هفتگی 12هفتگی، وزن هشتوزن عمده را براي صفات 
تأیید یزدهاي بومی مرغدرمرغ تولیديو تعداد تخم

رسد مدل توارث مختلط در مقایسه با نمود، به نظر می

این مذکور درهاي صفاتژنی، براي دادهپلیمدل صرفاً
و توجه به میزان جمعیت، برازش بهتري خواهد داشت

و هاي انتخابامههاي ردیابی شده، بازدهی برناثر ژن
. را در این جمعیت افزایش خواهد دادهاي آمیزشیطرح

ي هاي عمدهاي که ژنکاندید بالقوههايژنبا شناسایی 
کنند، ترکیب آنالیز تفرق و ردیابی شده را حمل می

با استفاده از نشانگرهاي ژنتیکیتواندمیپیوستگیآنالیز 
ها ردیابی هاي عمده در آنصفاتی که ژنبراي 

.دگیرانجام ،استشده
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Detecting Major Genes for Some Economic Traits in Native Fowl of Yazd Province
using Different Statistical Methods

Saeed Zerehdaran1, Sadegh Alijani2 and Mona Salehinasab3

Abstract
At the present study, the observations of performance traits including body weight at 8 and

12 weeks of age, age at sexual maturity, egg weight and egg number were analyzed to detect
major genes in Yazd native fowl. The probability of segregation for major genes was studied
using simple tests including tests of normality, Bartlett, Levene and Fain for residuals and
Bayesian analysis. Segregation of major genes was only confirmed for body weight at 8 and 12
weeks of age and egg number. Therefore, based on these results, mixed inheritance model
including major gene and polygenic effects is better compared to absolute polygenic model for
these traits. Although for body weight at 8 and 12 weeks of age, polygenic effects variance was
more than major gene variance, the reverse was true for egg number. Therefore, the main
observed variance for this trait is created by major genes effect. Confirmation of major genes
segregation for body weight and egg number in Yazd native fowl demonstrates that molecular
techniques can be suggested to map the related major genes.

Keywords: Bayesian analysis, Bartlett test, Major gene segregation, Mixed inheritance, Native
fowl

1- Associate professor, Ferdowsi University of Mashhad
2- Asistant professor, Tabriz University

3- Ph.D. Student, Sari agricultural sciences and natural resourses university
(Corresponding author: salehinasab67@yahoo.com)

Received: March 12, 2014 Accepted: September 2, 2014

 [
 D

O
I:

 1
0.

18
86

9/
ac

ad
pu

b.
ra

p.
7.

13
.1

70
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
26

-0
4-

25
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                               8 / 8

http://dx.doi.org/10.18869/acadpub.rap.7.13.170
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-643-fa.html
http://www.tcpdf.org

