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 QTL يـابي . نقشـه است يكم توارث داراي ا است كههوزن بدن يكي از صفات مهم در پرورش دام
توانـد  كند، مـي كنترل كننده صفات كمي فراهم مي نواحي ژنوميعلاوه بر اطلاعات بسيار مفيدي كه در زمينه 

با توجه به تحقيقات پيشين و همپوشاني نسبي نقشه اصلاحگران را در انتخاب به كمك نشانگر كمك نمايد. 
و  1هـاي  هاي موثر بر وزن بدن روي كروموزومQTLمطالعه حاضر با هدف شناسايي ژنتيكي گوسفند و بز، 

متعلق به  دام 248نشانگر ريزماهواره صورت گرفت. جمعيت مورد مطالعه شامل  11بز مرخز با استفاده از  5
 نوتيـپ تعيـين ژ  5 و1هـاي  كرومـوزوم  مربوط بـه جايگاه ريزماهواره  11خانواده ناتني پدري بود كه براي  8

 ماهگي بودند كه براي 12ماهگي و  9اهگي، م 6ماهگي،  4ن تولد، اوزاهاي فنوتيپي شامل صفات شدند. داده
اي يـابي درون فاصـله  بـه روش مكـان   QTLآنـاليز  اثرات ثابت سال تولد، جنس و نوع تولد تصحيح شدند. 

-معنـي  QTLآماري مورد نظر، در سطح  1روي كروموزوم  پژوهشدر اين  مبتني بر رگرسيون انجام گرفت.

ي صـفات وزن  رو) P<0.05(دار يك ناحيه ژنومي با اثر معني 5روي كروموزوم در حاليكه  .داري يافت نشد
 يافت شد، لذا به نظر OarFCB005سانتي مورگان از نشانگر  8تا  2 فاصلهماهگي در  6ماهگي و  4بدن در 

 يـين تع QTLمكـان   ينكـه با توجه به ان پس از تولد باشد. هاي موثر بر اوزان بدرسد اين مكان حاوي ژنمي
از  يشـتر، ب يقـات آن توسـط تحق  ييددر صورت تا ين، بنابراقرار داشت OarFCB005نشانگر  يكيشده در نزد

 در انتخاب به كمك نشانگر استفاده نمود. توانينشانگر م ينا
 .QTLوزن بدن، ره، نشانگرهاي ريزماهوابز مرخز،  :ي كليديهاواژه
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 مقدمه
 ساختار از اطلاع اصلاح، و ژنتيك حوزه در
 براي بزرگي كمك تواندمي هاجمعيت ژنتيكي
 از و نژادي اصلاح هايطرح براي ريزي برنامه
 باشد ژنتيكي ذخاير حفظ مهمتر، همه

)Alinaghizadeh et al., 2010( . استفاده از
 استفاده وژنتيك مولكولي فوايد مهم زيادي دارد 

 از يكي زمينه اين در مولكولي نشانگرهاي از
 به توجه با زيرا آيدمي حساب به هاگزينه بهترين

 تواندمي دهدمي دست به كه زيادي اطلاعات
-روش با ركوردها تحليل و تجزيه از كه نتايجي

 تكميل و تأييد را است آمده دست به آماري هاي
 كند رد را آنها كه است ممكن حتي و نموده

)Mousavizadeh et al., 2009.(  بز مرخز تنها
نژاد بز تك پوششي كشور و مولد اليافي براق، 
ظريف و نرم است كه به طور عمده در مناطق 

هاي كردستان، كرمانشاه، كردنشين استان
آذربايجان غربي، كردستان عراق و تركيه پراكنده 

توان به ميهاي بز مرخز . از مهمترين ويژگياست
به شرايط سخت محيطي، نرخ بالاي مقاومت بالا 

 دوقلوزايي و كيفيت بالاي موهر آن اشاره كرد
)Rashidi et al., 2008; 2011.( هاي در زمان

 براي توليد نسل بعد، گذشته انتخاب بز مرخز
بيشتر بر اساس موهر توليدي و كيفيت آن انجام 
گرفته است. در اين حالت اصلاحگران با رابطه 

مطلوب بين وزن بدن و قطر ژنتيكي مثبت و نا
، اين انتخابدر نتيجه  .اندبودهموهر مواجه 

حيواناتي با جثه كوچك، ضعيف و با قدرت 
 ,.Visser et al( شده استماندگاري كمتر حاصل 

QTL1F يابيمكان ).2013

، يك قدم مهم در 1
فهميدن اساس ژنتيكي صفات پيچيده است. 

هاي دام استفاده از اطلاعات ژنوميكي در انتخاب
تواند منجر به افزايش نرخ پيشرفت برتر، مي

اگر  .شودژنتيكي به دليل افزايش صحت انتخاب 
QTL هاي موثر بر صفات شناسايي شوند و

ها QTLنشانگرهاي ژنتيكي همبسته با اين 
هاي اصلاح نژادي آسانتر ند، برنامهمشخص شو

هاي مبهم و بعضا شده و به جاي انتخاب و تلاقي
ت، با استفاده از انتخاب به كمك نشانگر نادرس
 گردنددار دنبال ميهاي اصلاحي جهتبرنامه

)Knott et al., 1996(.  با توجه به فراهم شدن
 (مخصوصاً DNAهاي جامع نشانگرهاي نقشه

اين نشانگرهاي ريزماهواره) در سطح ژنوم بز، 
كنترل هاي ژنتا مكان  شده استامكان فراهم 

با وجود اينكه  .دنوششناسايي  يكننده صفات كم
تحقيقات مختلفي در سطح دنيا براي شناسايي 

QTLصورت گرفته، ي بز هاي موثر بر صفات كم
تاكنون تحقيقات بسيار كمي در زمينه تعيين اما 

QTL  .در نژادهاي بز ايراني صورت گرفته است
هاي موثر بر QTL ،و در يك پژوهشي ايران

بزهاي رائيني با  صفات رشد و توليد كشمير
 20نتاج ( 120خانواده ناتني پدري با  6استفاده از 

نشانگر ريزماهواره  8فرزند به ازاي هر پدر) و 
                                                
1 - Quantitative trait locus 
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كه روي  عنوان شد پژوهشدر اين  .مطالعه شد
هاي مرتبط با QTL 5و  2، 1هاي كروموزوم

 صفات رشد در اين نژاد وجود دارد
)Mohammad abadi et al., 2009(. هش در پژو

 هرهاي تاثيرگذار روي صفات موQTL ديگري،
نشانگر ريزماهواره،  76بزهاي آنقوره با استفاده از 

له داشتند، بزغا 288خانواده ناتني كه در مجموع  8
براي صفت  QTLو دو  مورد بررسي قرار گرفت

و يك  13و  1هاي قطر مو بر روي كروموزوم
QTL  براي صفت موي ناهنجار روي كروموزوم

-ديگر براي صفات رشته QTLو همچنين دو  5

 Cano et( هاي ناپيوسته و طول مو بدست آمد

al., 2007( . با به همچنين در تحقيقات ديگر
 هايشانگرطرح ناتني و استفاده از ن گيريكار

ثر بر صفات موهر روي هاي موQTL ،ريزماهواره
گزارش  24و  19و  13، 5، 2، 1هاي كروموزوم

 ,.Cano et al., 2009; Visser et al( ه استشد

هاي صفات مهم QTLيابي در زمينه مكان .)2011
. بز مرخز در ايران تحقيقاتي گزارش نشده است

بر وزن بدن  QTLدار شدن اثر معنيبا توجه به 
در تحقيقات پيشين و همپوشاني نسبي نقشه 

مطالعه حاضر با هدف ژنتيكي گوسفند و بز، 
 BW( ،4( وزن تولد هاي موثر برQTLشناسايي 

 ماهگي BW6( ،9( ماهگي 6، )BW4( ماهگي
)BW9(  ماهگي 12و )BW12(  و تاييد اين

QTLبز مرخز با  5و  1هاي روي كروموزوم ها
 .استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره صورت گرفت

 

 هامواد و روش
ــن ــژوهش در ايـ ــدري  8، پـ ــروه پـ  گـ

از د كه تعداد فرزندان بيشتري داشتن غيرخويشاوند
انتخاب و بـا   سنندج ايستگاه اصلاح نژاد بز مرخز

هـاي بـزرگ   ، شناسايي ژن2F1ناتنياستفاده از طرح 
اثر كنترل كننده صفات موهر و دوقلـوزايي انجـام   

 30 داراي كــه حــداقل شـد. از هــر فاميــل پـدري  
به طور تصـادفي انتخـاب و   بودند، فرزند دختري 

تهيـه   آنهـا دخترهـاي  پدرها و هاي خون از نمونه
گيري از سياهرگ گردن وداج با استفاده نمونهشد. 

ميلي ليتري حـاوي مـاده ضـد     6دار  ءاز لوله خلا
تهيــه گرديــد و بلافاصــله بعــد از  EDTAانعقــاد 

علــوم دامــي خــونگيري روي يــخ بــه آزمايشــگاه 
منتقل و تا زمان استخراج در دماي دانشگاه گيلان 

تخراج درجه سانتي گراد نگهداري شدند. اس ـ -20
DNA ه از خون كامل با استفاده از روش بهينه شد

Clotted Blood نجــام گرفــتا )Luis et al., 

استخراج شـده بـا    DNAكيفيت كميت و . )1998
 درصـد  1استفاده از الكتروفورز بر روي ژل آگارز 

اي پليمـراز در حجـم   واكنش زنجيره سنجيده شد.
نـومي،  ژ DNAنـانوگرم   50 ميكروليتر شـامل  10
بــا  PCRبــافر  ميكروليتــر آب دوبــار تقطيــر، 1/6

، dNTPs لي مـولار مي 5/0 غلظت نهايي يك برابر،
دو ميلــي  از هركــدام از آغازگرهــا، مــولكوپي 4/0

ــزيم  يــك واحــدو  MgCl2مــولار   Taq-DNAآن
به منظور بهينـه سـازي واكـنش     پليمراز انجام شد.

دماي اتصال مناسب بـراي هـر    ،اي پليمراززنجيره
                                                
1 - Half Sib Design 
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هاي ريزماهواره با استفاده از واكنش غازگرجفت آ
اي پليمراز در شـيب حرارتـي بـا دسـتگاه     زنجيره

تعيين گرديد. چرخه  SENSQUESTترموسايكلر 
حرارتي شامل يك مرحله واسرشت سـازي اوليـه   

چرخـه   33دقيقـه،   5درجه به مـدت   95در دماي 
 Touchچرخـه اول بـه صـورت     10حرارتي كه 

Down ه بود، به اين صـورت كـه   برنامه ريزي شد
 درجه سـانتي  5دماي اتصال آغازگر به رشته الگو 

گراد بالاتر از دماي اتصال واقعـي در نظـر گرفتـه    
درجـه   5/0شد و در هر چرخه دور اول با كاهش 
چرخـه   25دما، به دماي اتصال واقعـي رسـيد. در   

بعد دماي اتصـال ثابـت (بسـته بـه دمـاي اتصـال       
انيـه انجـام شـد، در هـر     ث 30آغازگر) و با زمـان  

و دماي  چرخه نيز، زمان و دماي واسرشت سازي
در ثانيـه   45به مـدت  درجه  72و  94 بسط رشته

نظر گرفته شد. محصولات تكثير شده بـا اسـتفاده   
واسرشـته  غيـر  از الكتروفورز ژل پلي اكريل آميـد  

درصـد تفكيـك و رنـگ آميـزي بـه روش       8 ساز
ي نـواري بـر   الگوهـا  نيترات نقره انجـام گرفـت.  

و  3، 2، 1و به صورت اعـداد   اساس اندازه باندها
ها تعيين امتيازدهي شدند و سپس انواع ژنوتيپ ...

هاي فنوتيپي بـراي اثـرات ثابـت سـال     دادهشدند. 
تولد، تيپ تولد و جنسيت تصحيح شـدند. آنـاليز   

QTL  به روش رگرسـيون )Knott et al., 1996 (
انجـام   GridQTL لايـن آنبا استفاده از نرم افزار  و

. مدل حداقل مربعات )Seaton et al., 2006( شد
 رگرسيون مورد استفاده عبارت بود از:

yij = Sirei + βixij + eij 

ــه   ــن رابط ــوتيپي   yijدر اي ــاي فن ركورده
 i ،βiاثر پدر  Sireiتصحيح شده براي اثرات ثابت، 

ــايگ ــر جـ ــانواده  QTLزيني اثـ  i ،xijدر درون خـ
بـه   iاولـين آللـش را از پـدر     ijدام  احتمال اينكـه 

 ـ باشـد. اثـر باقيمانـده مـي    eijارث برده باشد و  ا ب
هـا بـه صـورت    QTLمدل آمـاري  ده از اين اتفاس

هر يـك سـانتي مورگـان     هايهر فاصلاي و دنقطه
 كرومـوزوم اي از بررسي قرار گرفـت. نقطـه   وردم

بود به عنـوان   Fمورد نظر كه داراي حداكثر آماره 
بـه  در نظر گرفته شد.  QTLترين موقعيت محتمل

، از روش آزمـون  دارهاي معنيمنظور تعيين آستانه
3Fتبديل

دور تكـرار   1000با در سطح كروموزوم و  1
 QTLهمچنين دامنه اطمينان موقعيت  شد.استفاده 

4Fبا اسـتفاده از تجزيـه خـود راه انـدازي    

 1000بـا   2
 تكرار محاسبه شد.

 
 نتايج و بحث

هاي فنـوتيپي شـامل   داده پژوهشدر اين 
مـاهگي،   6ماهگي، وزن  4صفات وزن تولد، وزن 

ماهگي بودند كـه بـراي    12ماهگي و وزن  9وزن 
اثرات ثابت سال تولد، جنس و نوع تولد تصـحيح  

وزن بـدن  تعداد فرزندان و ميانگين صفات شدند. 
نشـان داده   1براي افراد مورد مطالعـه در جـدول   

مربوط بـه خـانواده    كمترين وزن تولد شده است.
كيلـوگرم) و بيشـترين وزن تولـد     86/1( 3شماره 

ــه مربــوط  ــوگرم 58/2( 6 شــماره خــانوادهب ) كيل

                                                
1 - Permutation test 
2 - Bootstrap analysis 
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مـاهگي مربـوط بـه     12مشاهده شد. كمترين وزن 
كيلـوگرم) و بيشـترين    75/19( 8خانواده شـماره  

ــماره   12وزن  ــانواده ش ــه خ ــوط ب ــاهگي مرب  4م
خـانواده   ،) مشاهده شد. بنـابراين كيلوگرم 50/28(

افزايش وزن روزانه بيشـتري نسـبت بـه     4شماره 
ميـانگين فنـوتيپي    هـا داشـته اسـت.   ساير خانواده

فرزندان براي وزن بدن در كمتر از مقادير گزارش 
شده براي آنقوره بود. وزن تولد در بزهاي آنقوره، 

هاي متنـوع مـديريتي در دامنـه    با توجه به سيستم
شيرگيري نيـز بـين   كيلوگرم و وزن  21/3تا  55/2
ــا  7/14 ــت    5/20ت ــده اس ــزارش ش ــوگرم گ كيل
)Visser et al., 2013 ايــن مقــادير بيشــتر از .(

باشـد. از دلايـل آن   مقادير وزن بدن بز مرخز مـي 
توان به سيستم مديريتي ضعيف يا عدم اصلاح مي

 ها اشاره كرد.نژاد صحيح اين دام

 
 .خانواده ناتني بز مرخز 8بدن در صفات وزن  تعداد فرزندان و ميانگين -1جدول 

Table 1- Number of offspring and average body weight on 8 half sib families of Markhoz 
goat. 

 خانواده
family 

 تعداد فرزندان
No. offspring 

 وزن تولد
BW 

 ماهگي 4وزن 
BW4 

 ماهگي 6وزن 
BW6 

 ماهگي 9وزن 
BW9 

 يماهگ 12وزن 
BW12 

1 40 2.47 13.48 17.00 19.92 22.51 
2 23 2.52 12.91 15.90 18.93 21.60 
3 37 1.86 12.80 16.44 19.58 - 
4 25 2.17 12.25 15.78 20.43 28.50 
5 35 2.34 12.15 15.24 17.56 20.58 
6 36 2.58 11.89 14.95 18.09 21.05 
7 29 2.41 12.53 15.31 18.06 21.03 
8 30 2.20 11.43 15.08 18.25 19.75 

 ميانگين
Mean 

31.88 2.32 12.43 15.79 18.79 21.49 

 
هـاي كوتـاه   نشانگرهاي ريزماهواره توالي

 و جفــت بــازي) هســتند 6تــا  1تكــرار شــونده (
ــين ژنوتيــپ  هــا را در ســطح اخــتلاف ژنتيكــي ب

دهنـد. ايـن نشـانگرها    نشـان مـي   DNA مولكـول 
و به وفور در سرتاسر ژنوم وجـود  همبارز هستند 

هاي آنها بـه علـت طـول آلـل     ف آلل. اختلادارند
وع زيادي باشد كه به همين علت تنتكثير شده مي

هـاي  هت بررسي مكـان داشته و نشانگر مناسبي ج
امـروزه باشـند.  ي ميژني تاثير گذار بر صفات كم 

 مختلـف  هـاي گونـه  در جـامع  هاي ژنتيكـي نقشه
 امكـان  هانقشه اين و است گرديده ترسيم حيواني
مولكولي بـه منظـور    ژنتيك هايكنيكت از استفاده

ي  هاي كنترل كننده صـفات  QTLيابي مكان را كمـ
قبل از انجام تجزيـه آمـاري لازم    .آورندمي فراهم
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هاي پدري به ارث رسيده بـه نتـاج را   است تا آلل
مشخص نمود. بعد از تعيين ژنوتيپ والدين، نتاج 
آنها براي نشانگرهاي هتروزيگوت تعيين ژنوتيـپ  

، طول و ميزان هانام كروموزوم 2در جدول  .شدند
شـده   نشـان داده توسط اين نشانگرها  آنهاپوشش 

مبتني بر رگرسيون اخـتلاف   QTL با تجزيه است.
اي كـه بـالاترين   هاي ژنـوتيپي در نقطـه  بين گروه

-را نشان دادند، بـه عنـوان محتمـل    Fميزان آماره 

 .)1(شكل  در نظر گرفته شد QTLترين مكان 

 
 .هاي مطالعه شده، نام نشانگرها و ميزان پوشش آنهانام و طول كروموزوم -2جدول 

Table 2- Name and length of chromosome, name of markers and their coverage. 
 كروموزوم نام

chromosome Name 
 طول

(cM) 
Length 

 پوشش ميزان

(cM) 
Coverage 

 نام نشانگر مورد استفاده
Markers that used 

CHI 1 186 157 ILSTS004 (66)*, BM1312 (30), LSCV06 (16), 
CSSM32(27), CSSM19 (17), BM3205 

CHI 5 179 75 OarFCB005 (15), LSCV25 (19), BMS1248 
(20), ILSTS034 (21), BM2830 

 Distance to the next marker (cM) *                   .                                     فاصله تا نشانگر بعدي بر حسب سانتي مورگان *

 
 

 
هـاي نـاتني.   در ميان خانواده ماهگي 4زن وبراي  5در طول كروموزوم شماره   Fمنحني آماره  -1شكل 

 )F0.05=4.82(%  5در سـطح احتمـال    QTL دارمعنـي ه نقطه چين نشان دهنده آستاندر اين شكل خط 

 مون تبديل به دست آمده است.باشد كه به وسيله آزمي
Figure 1- F-profile along chromosome 5 for weight at 4 months of age among half sib 
families. In this figure dashed line indicate QTL significant threshold level (P<0.05) that 
obtained by permutation test. 
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در ارتبــاط بــا  انــدكيكنون تحقيقــات تــا

بزهـا  بدن هاي ژني كنترل كننده صفات وزن مكان
بزهـاي  هاي موثر بر رشـد  QTL. انجام شده است

خـانواده   12از  آنقوره آفريقاي جنوبي بـا اسـتفاده  
. شـد رديابي نشانگر ريزماهواره  88 وپدري ناتني 

وزن  بـر تـاثير گـذار    QTLچهـار   پژوهشدر اين 
 QTLو دو  27و  17، 8، 4بــدن روي كرومــوزوم 

و  16هـاي  براي وزن شـيرگيري روي كرومـوزوم  
 -32/0ها در دامنـه  QTL. اثر اين دار شدمعني 19
در واحــد انحــراف اســتاندارد باقيمانــده  25/0تــا 

 پـژوهش  .)Visser et al., 2013( محاسـبه شـد  
 QTL سـه  صورت گرفته روي بـز رائينـي وجـود   

 5 و 2، 1 يهـا مرتبط با وزن بدن روي كروموزوم
 ,.Mohammad Abadi et alرا تاييــد نمــود (

ــفت وزن  پـــژوهش ايـــن در .)2009 بـــراي صـ

 58تــا  55مــاهگي در ناحيــه  6شــيرگيري و وزن 
 6و  3موثر بر وزن بـدن در   QTL ،سانتي مورگان

ر حاض پژوهشحاليكه در ماهگي گزارش شد. در 
QTL مـاهگي در   6و  4ت وزن بدن در ابراي صف
(جـدول   دار شـد ن معنيمورگاسانتي  8تا  2دامنه 

حاضـر بـا    پژوهشتطابق نتايج ). از دلايل عدم 3
توان به تعداد نسبتا كم افراد در مي پيشين پژوهش

و همچنـين دامنـه اطمينـان نسـبتا      پژوهشدو هر 
هاي شناسـايي  QTLاشاره كرد.  QTLي مكان بالا

در  5روي كروموزوم شـماره  شده براي وزن بدن 
ــده  3جــدول  ــه ش ــت.ارائ ــن  اس ــا در QTLاي ه

تـا   2و در فاصله  OarFCB005مجاورت نشانگر 
ــه  .ســانتي مورگــان از آن قــرار داشــتند 10 لــذا ب

هـاي تـاثير گـذار    رسد اين مكان حاوي ژننظرمي
 بر وزن بدن پس از تولد باشد.

 
 .5روي كروموزوم ماهگي  6و  4 وزن بدن اتدار براي صفهاي معنيQTL -3جدول 

Table 3- QTLs identified for 4 and 6 body weight trait on chromosome 5. 
 صفات
Traits 

 تفرق يافته خانواده
Segregated family 

F 
Statistic 

 cM(aموقعيت (
Position 

 QTLاثر 
QTL effect (SD) 

 cواريانس (%)
Variance (%) 

BW 4 17** 8 -4.12 2.01 
BW4 5 8.21* 2 2.84 5.45 
BW4 4-5 6.42* 10 -1.07b 3.95 
BW4 3-4-5-6-7-8 3.28* 8 -0.03b 1.63 
BW6 4-7-8 3.91* 3 -0.09b 2.08 

a-  فاصلهQTL  اول نشانگراز b- هاميانگين خانواده c-  واريانس فنوتيپي توجيه شده توسطQTL 
a- QTL distance from the beginning of the first marker. b- Family mean. c- Percentage of phenotypic 
variance explained by QTL. 
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ــن  ــژوهشدر اي ــوزوم  پ در  1روي كروم
داري كـه بـا   معنـي  QTLسطح آماري مورد نظـر،  

اطمينان بتوان آنرا جايگاه كنترل كننده صفات وزن 
ها آماره دانست يافت نشد، اما در برخي مكان بدن

F صـورت   پژوهش دار نزديك بود.به آستانه معني
دار معنـي  QTLيـك   فته روي بز رائيني وجـود گر

و  1كرومـوزوم   از سانتي مورگـان  82در موقعيت 
را تاييــد نمــوده  BM1312در مجــاورت نشــانگر 

مقدار  .)Mohammad Abadi et al., 2009است (
در  7/1تـا   8/0در دامنـه   QTLاثر جايگزيني اين 

در  مقياس انحراف استاندارد فنوتيپي گزارش شد.
اضر در ايـن ناحيـه از ژنـوم در سـطح     ح پژوهش

دار محاسـبه شـده از طريـق آزمـون تبـديل،      معني
QTL از دلايـل  ). 4داري يافت نشد (جدول معني

تـوان  روي اين كروموزوم مي QTLعدم شناسايي 
 و هـاي نـاتني  تاً كـم نتـاج و خـانواده   به تعداد نسب

تعداد كم نشانگرهاي مـورد اسـتفاده اشـاره كـرد.     
هـاي جديـد بـا    پـژوهش شود شنهاد ميبنابراين پي

تعداد نشانگر و افراد بيشتري در درون هر خانواده 
 انجام گيرند.

 
 .1موثر بر وزن بدن روي كروموزوم  QTLبررسي وجود  -4جدول 

Table 4- Search for body weight QTL on chromosome 1. 
Fthereshold (0.05) Fstatistic ) موقعيتcM( 

Position 
 صفت
Trait 

2.58 1.66ns 33 BW 
2.65 1.08ns 139 BW4 
2.64 1.55ns 66 BW6 
2.43 0.87ns 133 BW9 
2.81 1.71ns 127 BW12 

 
ــال ــتگاه  در س ــديريت ايس ــر م ــاي اخي ه

هـاي فراوانـي   پرورش بز مرخز سنندج با چـالش 
روبه رو بوده است. حتي در برخـي از مواقـع بـه    

هداشت بسـيار  تغذيه و ب ،هادليل برخي محدوديت
تر از حد معمول انجام شده است كـه حتـي   پايين

باعث كاهش وزن بدن در سنين بالاتر شده اسـت.  
 موجـب اريبـي در ارقـام   توانـد  مـي اين وضـعيت  

به دليل پيوسـتگي  همچنين  .ودشگيري شده اندازه
كمتر بين ژنوتيپ و فنوتيپ در صفات بـا وراثـت   

ژنـي بـا    هـاي اط جايگاهپذيري كمتر، بررسي ارتب

تر اسـت  ات داراي وراثت پذيري پايين مشكلصف
هــاي بيشــتري بــراي بررســي ايــن و نيازمنــد داده
در  QTLبه منظور بررسـي  بنابراين  ،ارتباط هست

تعـداد فرزنـدان در    هاي دامي لازم اسـت جمعيت
ها به اندازه كافي زيـاد باشـد تـا بـا     درون خانواده

 QTLيك احتمال بيشتري بتوان در مورد موقعيت 
نظـر داد. همچنــين بايــد از تعــداد كــافي نشــانگر  

هـا بـا اثـر    QTLساير هتروزيگوت استفاده كرد تا 
بـا شناسـايي   رود انتظار مي يابي شوند.دكمتر نيز ر

QTL از ايــن  بتــوانهــاي مــوثر بــر ايــن صــفات
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 هاي انتخاب به كمـك نشـانگر  در برنامهاطلاعات 
پيشرفت  جر بهنم دتوانمي استفاده نمود كه اين امر

ــريعتر  ژنتيكــي  ــس ــا ارزش ش ــژاد ب ــن ن د.ودر اي
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Abstract 
Body weight is one of the most important traits which has quantitative traits 

inheritance. QTL mapping not only provides useful information regarding the status and 
number of genes controlling quantitative traits. It can also help the breeders in marker-assisted 
selection. This study aimed to identify QTL affecting body weight on chromosomes 1 and 5 
in Markhoz goats using microsatellite markers. The studied population consisted of 248 
animals from 8 half sib families genotyped for eleven microsatellites on chromosomes 1 and 
5. Phenotypic data including body weight at birth, 4 months, 6 months, 9 months and 12 
months of age that were corrected for fixed effects including year of birth, sex and type of 
birth. QTL analysis was performed based on regression analysis. In this research significant 
QTL was not found on chromosome 1 while one chromosomal regions associated with weight 
at 4 and 6 months of age was found on chromosome 5. The location of the detected QTL was 
2 to 8 cM near the OarFCB005 marker. Maybe this region of chromosome 5 contain genes 
that affect growth trait. Considering that the locations of this QTL was near the location of 
OarFCB005 marker, if further investigation were performed, this marker could be used in 
marker-assisted selection. 
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