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  مقدمه

تنوع ژنتيكي صفات كمي معمولاً توسط 

كه تحت تأثير محيط  شودچندين ژن كنترل مي

ها يابي موقعيت اين ژنبراي مكان. قرار دارند

روي كروموزوم و برآورد سهم آنها در تنوع 

صفت يك گام كليدي كلون كردن موضعي و 

در اين . هاي هدف استسپس پيدا كردن ژن

روش، جستجو در مورد وجود يا عدم وجود ژن 

. هدف ممكن است زمان زيادي طول كشد

هاي اخير در چشمگيري كه در سال هايپيشرفت

زمينه نشانگرهاي مولكولي ايجاد شده است واز 

 هاي آماري و بيومتريكطرف ديگر ابداع روش

ها با اطلاعات حاصل از پيشرفته وتلفيق آن

تر و دقيق بررسينشانگرهاي مولكولي، امكان 

به . تر صفات كمي را فراهم نموده استجزئي

-ژن تعداد و جايگاه توانها ميكمك اين روش

را  )QTL( كنترل كننده يك صفت كمي هاي

اثرات افزايشي، (پارامترهاي ژنتيكي شناسايي و 

را  آنهافنوتيپي سهم اثرات و  )غلبه و اپيستازي

  ).Xu et al., 2011( برآورد نمود

) Coturnix japonica(بلدرچين ژاپني 

و خانواده  Galliformesمتعلق به راسته 

Phasianidae  بوده و همزمان با گونه مرغ

)Gallus gallus ( براي توليد گوشت و تخم اهلي

اين پرنده نه تنها براي توليد گوشت و  .شده است

تخم بلكه به دليل جثه كوچك و فاصله نسل 

كوتاه به عنوان يك حيوان آزمايشگاهي در 

تحقيقات زيستي شامل رفتارشناسي، پزشكي، 

فاده قرار گرفته ژنتيك و فيزيولوژي مورد است

همچنين از آن به عنوان يك مدل حيواني . است

شود زيرا اين دو گونه براي مرغ استفاده مي

شباهت كروموزومي بالايي با هم داشته و تقريباً 

عمده تفاوت محدود آنها بر اثر جابجايي و 

 ,.Kayang et al(بازآرايي كروموزومي است 

2004; Sasazak et al., 2006.(  

ر مطالعات بسيار زيادي به منظور در طيو

هاي صفات كمي در مرغ يابي جايگاهنقشه

دار هاي معني QTLصورت گرفته است و 

اين پرنده در فراواني براي صفات مختلف 

 ;Navarro et al., 2005(گزارش شده است 

Nones et al., 2006; Gao et al., 2009; 

Boschiero et al., 2013(.  در بلدرچين نيز

هاي  QTLشناسايي به منظور  دين مطالعهچن

 شده است انجامصفات مختلف  مرتبط با

)Minvielle et al., 2005; Esmailizadeh et 

al., 2012 .(اي كه اخيراً روي يك در مطالعه

حاصل از تلاقي دو سويه بلدرچين  F2جمعيت 

ژاپني به منظور شناسايي جايگاه صفات كمي مؤثر 

داري هاي معني QTL بر صفات رشد انجام شد

براي وزن بدن در زمان هچ و چند صفت مرتبط 

 Sohrabi(گزارش شد  1با رشد روي كروموزوم 

et al., 2012 .(  

هاي داخلي رود كه رشد ارگانانتظار مي

-رشد ارگان. بدن با رشد كل بدن هماهنگ باشد

دهنده ساختار طبيعي بدن هاي مختلف بدن نشان

توليدي را تحت تأثير قرار تواند توان است كه مي
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مؤثر بر  QTLيابي مطالعه در زمينه نقشه. دهد

هاي داخلي به درك اساس ژنتيكي وزن ارگان

با اين . هاي بدن كمك خواهد كردرشد ارگان

 Zhang et( حال اين گونه مطالعات نادر است

al., 2007.( اي در اين زمينه روي تاكنون مطالعه

بنابراين اين . ته استبلدرچين ژاپني صورت نگرف

هاي ژني مؤثر پژوهش به منظور شناسايي جايگاه

هاي مختلف بدن روي بر وزن و درصد ارگان

بلدرچين ژاپني  F2در يك جمعيت  1كروموزوم 

  . انجام شد

  

  هامواد و روش

جفت پرنده ازسويه سفيد  8تعداد 

جفت پرنده از سويه وحشي  8و ) تخمگذار(

انتخاب و تلاقي  )P(والد به عنوان نسل ) گوشتي(

ماده وحشي و نر × نر سفيد (دوطرفه بين آنها 

پرنده  34تعداد . انجام شد) ماده سفيد× وحشي 

از بين پرندگان نسل ) پرنده ماده 25پرنده نر و  9(

F1  براي توليد نسل دوم)F2 (از . انتخاب شدند

 F2پرنده نسل  422تعداد  F1تلاقي پرندگان نسل 

هچ  5در طي )پرنده ماده 176ر و پرنده ن 246(

براي توليد نسل اول ). 1شكل (متوالي توليد شد 

)F1( هر پرنده نر در نسل ،P  با يك پرنده ماده

هر پرنده نر با سه   F1تلاقي داده شد و در نسل 

به صورت چرخشي و هر سه روز (پرنده ماده 

  . تلاقي داده شد) يك بار با يكي از پرندگان ماده

  

 

و ) S(حاصل از تلاقي دو سويه سفيد  F2شماي كلي طرح آزمايشي و ساختار شجره نتاج  - 1شكل 

. دايره و مربع به ترتيب بيانگر پرنده ماده و نر هستند. QTLبلدرچين براي نقشه يابي ) W(وحشي 

  .اعداد داخل پرانتز بيانگر تعداد پرنده مي باشند
Figure 1- Pedigree structure of the F2 intercross between two strains of Japanese quail. 

The number of dams and sires as well as the number of F2 male and female offspring in 

each cross are indicated. 
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به منظور ركوردگيري فنوتيپي از پرندگان 

در اين سن (روزگي  35، كشتار در سن F2نسل 

جنسي رسيده و از وزن نسبتاً  پرندگان به بلوغ

انجام شد و ركوردهاي ) خوبي برخوردار بودند

هاي مختلف با ترازويي به مربوط به وزن ارگان

  .گرم اندازه گيري شد 01/0دقت 

در هنگام كشتار از تمام پرندگان خون 

هاي حاوي هاي خون وارد لولهنمونه گيري شد

 نمونه ها بهسپس  .شد EDTAماده ضد انعقاد 

 -20در دماي تا زمان استخراج فريزر منتقل شد و 

 DNAاستخراج  .شد گراد نگهداري درجه سانتي

انـجـام ) Miller et al., 1988(ي با روش نمك

  جايگاه ريزماهواره 8، پژوهشدر اين . گـرفـت

 مطالعهمورد بلدرچين ژاپني  1روي كروموزوم 

و پرندگان هر سه نسل ) 1جدول ( قرار گرفت

نشانگر ريزماهواره  8براي اين ) پرنده 472اد تعد(

  .)2شكل ( تعيين ژنوتيپ شدند

  
  ).پايين(و انواع ژنوتيپ ) سمت راست(تعداد آلل : اي از ژل تعيين ژنوتيپ شدهنمونه - 2شكل 

Figure 2- An example of genotyping gel: alleles (right) and types of genotypes (bottom). 
  .هاي مورد استفاده در اين پژوهشلاصه مشخصات كلي نشانگرهاي ريزماهوارهخ -1جدول 

Table 1- Summary of general characteristics of the microsatellites markers used in this study. 

TA
2  

 توالي آغازگر
Primer sequence 

 موقعيت
Position (cM) 

1  
 

 نام نشانگر
Marker name رفت 

Forward 

 برگشت
Reverse 

55 5′-TTGACATACTTGGATTAGAGA-3′ 5′-GCATACTGCAATATACCTGA-3′ 0 GUJ0055 
43 5′-ATGAGATATATAAGGAACCC-3′ 5′-AAACTACCGATGTAAGTAAG-3′ 19 GUJ0052 
55 5′-GGATAGCATTTCAGTCACGG-3′ 5′-AACGCATACAACTGACTGGG-3′ 57 GUJ0048 
55 5′-AGCGTTCGCGTTCCTCTTTC-3′ 5′-ACCAAACCCGAGATCCGACA-3′ 91 GUJ0013 
55 5′-CTCTTGAGCCTACCAGTCTG-3′ 5′-GTTACATCCATCCTGCCTCA-3′ 122 GUJ0056 
55 5′-GCATCAGTTCCATCAGCTAG-3′ 5′-GCATAACTGAACTACCACGC-3′ 172 GUJ0098 

54 5′-ATCTTAACTCGCCCAGCCTT-3′ 5′-TAGGAGAGGTCACGATTTGC-3′ 197 GUJ0068 
55 5′-TCTCACAGAAACAGCTCC-3′ 5′-GCCTTCAGAGTGGGAAAT-3′ 206 GUJ0090 
 . دماي اتصال Kayang et al., 2004 .(2(بلدرچين ژاپني بر اساس نقشه پيوستگي  1موقعيت نشانگرها روي كروموزوم  1

1 Marker position on chromosome based on Japanese quail sex averaged linkage map (Kayang et al., 

2004). 2 Annealing temperature (ºC). 
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نشانگرهاي ريزماهواره با استفاده از واكنش 

 25و در حجم كلي ) PCR(اي پليمراز زنجيره

 DNA ،5/2ميكروليتر  2: ميكروليتر شامل

 MgCl2 ،5/0، يك ميكروليتر PCRميكروليتر بافر 

، يك ميكروليتر پرايمر رفت ، dNTPميكروليتر 

ميكرو ليتر  5/16 ،ليتر پرايمر برگشتيك ميكرو

مراز ميكروليتر آنزيم تك پلي 3/0آب استريل و 

 PCRواكنش . ، ثكثير يافتندبه ازاي هر نمونه

سازي واسرشته: تحت شرايط زير انجام شد

، )گراددرجه سانتي 95دقيقه با دماي  5(ابتدايي 

سازي شتهرچرخه شامل مراحل واس 30سپس 

، اتصال )گراددرجه سانتي 95ي ثانيه با دما 30(

ثانيه با دماي بهينه هر  30(آغازگر به رشته الگو 

ثانيه با دماي  45(، بسط توسط پليمراز )آغازگر

و در نهايت مرحله بسط ) گراددرجه سانتي 72

) گراددرجه سانتي 72دقيقه با دماي  5(نهايي 

)Zhan et al., 2007 .( جهت الكتروفورز

كيك قطعات حاصله از ژل و تف PCRمحصولات 

درصد استفاده  8ساز پلي آكريل آميد واسرشته

براي رنگ آميزي ژل از روش رنگ آميزي . شد

  ).Bassam et al., 1991( نقره سريع استفاده شد

آوري شده از مدل هاي جمعبه منظور آناليز داده

افزار ها به وسيله نرمداده. آماري زير استفاده شد

ASRmel دآناليز ش. 

Yijk = µ + Hi + Sj + βk (Xk- ) + eijk
 

به منظور برآورد اثرات افزايشي، غلبه و 

از مدل آماري آورده شده در  QTLايمپرينتينگ 

  :ذيل استفاده شد

Yijk = µ + Hi + Sj+ βk (Xk- ) + aPak + dPdk 

+ iPik + eijk 

 i به مربوط مشاهده Yijkهاي فوق، در مدل

 µپرنده ،  امين k و جنسيت امين j هچ، امين

 5ام داراي iاثر ثابت هچ  Hiميانگين جمعيت، 

، )نر و ماده(سطح  2ام داراي jاثر جنس  Sjسطح، 

βk  ضريب رگرسيون صفت روي متغير كمكي

ميانگين  ام، kمتغير كمكي فرد  Xkام، kپرنده 

 QTL ،Pakاثر افزايشي  aمتغير كمكي جمعيت، 

تمال شرطي دريافت آلل سويه وحشي توسط اح

احتمال شرطي  QTL ،Pdkاثر غلبه  dام، kپرنده 

اثر ايمپيرينتينگ  iام، kهتروزيگوت بودن پرنده 

QTL ،Pik  احتمال شرطي اينكه پرندهk ام

هتروزيگوت باشد و آلل سويه وحشي را از والد 

اثر تصادفي عوامل  eijkپدري دريافت كند و 

  .باشدميباقيمانده 

علاوه بر مدل فوق، اثرات متقابل هچ و 

 QTLايمپيرينتينگ يا جنس با اثر افزايشي، غلبه 

  .نيز در دو مدل ديگر برآورد شد

يابي درون از روش نقشه QTLبراي آناليز 

 Haley(اي مبتني بر رگرسيون استفاده شد فاصله

et al., 1994( .هاي آماري فوق، بر اساس مدل

مورگان در طول اصل يك سانتيدر فو QTLيك 

اي كه داراي نقطه. برازش گرديد 1كروموزوم 

ترين بود به عنوان محتمل Fحداكثر آماره 

- تعيين آستانه. در نظر گرفته شد QTLموقعيت 

با % 1و % 5دار كروموزومي در سطوح هاي معني

 Churchill and Doerge(استفاده از روش تبديل 
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بدست آمده از آناليز  مقادير. محاسبه شد) 1994

تعداد ده هزار سري داده براي ايجاد يك توزيع 

تجربي از آماره آزمون تحت فرض صفر مبني بر 

آناليزها با . بندي شدند، رتبهQTLعدم وجود 

  .انجام شد  GridQTLافزار آنلايناستفاده از نرم

  

  نتايج و بحث

صفت وزن  9آمار توصيفي  پارامترهاي

شامل تعداد مشاهدات براي هر  كه هاي بدنارگان

صفت، ميانگين تصحيح شده هر صفت براي 

اثرات ثابت، مقدار حداقل و حداكثر، انحراف 

ضريب تغييرات براي هر درصد مانده و معيار باقي

نتايج . آمده است 2د در جدول باشصفت مي

دهد كه واريانس مقادير مشاهده شده از نشان مي

ت كه ممكن است اي برخوردار استنوع گسترده

 F2به دليل تفاوت ژنتيكي ميان پرندگان نسل 

  .باشد

هاي  QTLو شناسايي  QTLبراي آناليز 

هاي بدن دار مؤثر بر وزن و درصد ارگانمعني

در بلدرچين ژاپني از سه مدل  1روي كروموزوم 

دل اول اثر افزايشي، در م. مختلف استفاده شد

 4 برازش گرديد و QTLرينتيگ غلبه و ايمپ

دار بسيار معني QTLيك . دار شدصفت معني

)01/0<P (معده در انتهاي براي وزن پيش

مورگان و در سانتي 206كروموزوم و در موقعيت 

براي . شناسايي شد GUJ0090موقعيت نشانگر 

داري معني QTL) پرين(وزن غده يوروپيجيال 

)01/0<P ( مورگان مكانسانتي 197در موقعيت-

با موقعيت نشانگر  QTLعيت اين يابي شد كه موق

GUJ0068 سومين صفتي كه . يكي بودQTL 

دار براي آن شناسايي شد وزن بورس معني

 9براي اين صفت در موقعيت . فابريسيوس بود

مشخص شد ) QTL )01/0<Pمورگان يك سانتي

 QTLكه نزديكترين نشانگر به موقعيت اين 

دار آخرين صفت معني. بود GUJ0055نشانگر 

معده بود كه مانند راساس اين مدل درصد پيشب

بسيار  QTLمعده نيز براي اين صفت وزن پيش

-سانتي 206در موقعيت ) P>01/0(داري معني

نتايج حاصل از اين آناليز . مورگان شناسايي شد

  .خلاصه شده است 3در جدول و شكل 

با اثر ) سطح 5(در مدل دوم اثر متقابل هچ 

. بررسي شد QTLرينتينگ ايمپ ياافزايشي، غلبه 

بر اساس نتايج حاصل از اين آناليز فقط براي 

. دار شناسايي شدمعني QTLصفت درصد روده 

در ) P>05/0(دار معني QTLبراي اين صفت يك 

مورگان شناسايي شد به سانتي 165موقعيت 

دار بود در هچ سوم معني QTLطوري كه اين 

ديكترين نز. دار نبودها معنيولي در ساير هچ

 GUJ0068نشانگر  QTLنشانگر به موقعيت اين 

آورده  4نتايج اين آناليز در جدول و شكل . بود

  .شده است

در مدل سوم اثر متقابل جنس با اثر 

. بررسي شد QTLرينتينگ ايمپ ياافزايشي، غلبه 

هاي مؤثري بر وزن  QTLپس از آناليز اين مدل 

، درصد غده يوروپيجيال )P>01/0(سنگدان 

)01/0<P (فابريسيوس و درصد بورس)05/0<P (
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براي وزن سنگدان در ناحيه . يابي شدنقشه

مورگان يك سانتي 0سانترومري و در موقعيت 

QTL بر . يابي شددار در جنس نر مكانمعني

با  QTLاساس نقشه پيوستگي موقعيت اين 

براي درصد . يكي بود GUJ0055موقعيت نشانگر 

داري در موقعيت عنيم QTLغده يوروپيجيال 

مورگان ودر موقعيت نشانگر سانتي 197

GUJ0068 شناسايي شد كه در جنس ماده معني-

فابريسيوس در نهايت براي درصد بورس. ار بودد

-سانتي 1در ابتداي كروموزوم و در موقعيت 

يابي شد به طوري داري مكانمعني QTLمورگان 

. دار بوددر جنس ماده معني QTLكه اين 

نشانگر  QTLديكترين نشانگر به موقعيت اين نز

GUJ0055 نتايج حاصل از اين آناليز در . بود

  .خلاصه شده است 5جدول و شكل 

  

 .بلدرچين ژاپني F2هاي پرندگان نسل خلاصه آمار توصيفي داده -2جدول 

Table 2- Summary statistics for the Japanese quail F2 birds data. 
%CV 

3  R.S.D 
2  Maximum  Minimum  Mean 

1  N  Trait  
16.23  1.14  15.14  3.46  7.0 422  Intestine weight 
21.33  0.10  0.94  0.50  0.5  422  Pancreas weight  
15.84  0.55  9.64  1.85  3.4  422  Liver weight  
32.42  0.03  0.23  0.02  0.1  416  Spleen weight  
13.18  0.16  2.01  0.59  1.3  422  Heart weight  
11.35  0.45  6.05  1.86  4.0  422  Gizzard weight  
15.54  0.10  0.92  0.05  0.6  421  Pre-stomach weight  
25.97  0.07  0.65  0.03  0.3  400  Uropygial gland weight  
32.70  0.04  0.33  0.03  0.1  410  Bursa of fabricius weight  

  .ضريب تغييرات 3مانده، انحراف معيار باقي 2ميانگين تصحيح شده براي اثرات ثابت جنس و هچ،  1
1
 Trait mean adjusted for fixed effects included in the model, 

2
 Residual  standard  deviation, 

3
 Coefficient 

of variation. 

  .QTLايشي، غلبه و ايمپيرينتينگ خلاصه نتايج حاصل از برازش مدل اثر افز -3جدول 
Table 3- Summary of QTL results obtained from modeling of additive, dominance and 

imprinting QTL effects. 

Trait 1 
Position 

(cM) 

F- 

statistic 

%VQTL 
2 

Closest 

marker 
A (SE) 3 D (SE) 4 I (SE) 5 

PSW 206  11.84 ** 7.29 GUJ0090 0.46 (0.08) 0.05 (0.17) 0.07 (0.11) 

UGW 197 5.68 ** 1.96 GUJ0068 0.01 (0.10) 
-0.78 

(0.19) 

-0.04 

(0.11) 

BFW 9 4.72 ** 2.70 GUJ0055 
-0.28 

(0.12) 
0.14 (0.21) 

-0.25 

(0.10) 

PSP 206  9.07 ** 5.26 GUJ0090 0.38 (0.08) 0.17 (0.17) 0.09 (0.11) 
1 PSW : ،وزن پيش معدهUGW : ،وزن غده يوروپيجيالBFW : ،وزن بورس فابريسيوسPSP :درصد واريانس فنوتيپي  2. معدهدرصد پيش

به واحد انحراف ) اشتباه استاندارد( QTLاثر غلبه  4. ماندهبه واحد انحراف معيار باقي) اشتباه استاندارد( QTLاثر افزايشي  QTL .3 ي ازناش

درصد در  1در سطح  QTLدار اثر معني ** .ماندهر باقيبه واحد انحراف معيا) اشتباه استاندارد( QTLتينگ ايمپيرين اثر 6. ماندهمعيار باقي

  .سطح كروموزوم
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1
 PSW: Pre-stomach weight, UGW: Uropygial gland weight, BFW: Bursa of fabricius weight, PSP: Pre-

stomach percentage. 
2
 proportion of phenotypic variance of the F2 population explained by QTL. 3 The 

additive QTL effect. 4 The dominance QTL effect. 5 The imprinting QTL effect. ** P < 0.01 chromosome-

wide significant of QTL. 
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خطوط افقي . QTLمدل اثر افزايشي، غلبه و ايمپيرينتينگ  حاصل از برازش Fپروفيل آماره  -3شكل 

  .دهددرصد را نشان مي 1و  5دار در سطح هاي معنيآستانه
Figure 3- F statistic curve resulted from modeling of additive, dominance and 

imprinting QTL effects. The horizontal lines represent 5 and 1% chromosome-wide 

significant levels of linkage. 

  .و هچ QTLخلاصه نتايج حاصل از برازش مدل اثر متقابل  -4جدول 
Table 4- Summary of QTL results obtained from modeling QTL by hatch interaction. 

Trait 
Position 

(cM) 

F- 

statistic 
%VQTL 

2 
Closest 

marker 

QTL × 

Hatch 
3
 

A (SE) 4 D (SE) 5 I (SE) 6 

IP 
1
 165 2.17 * 4.06 GUJ0068 

H1 
0.05 

(0.33) 

0.24 

(0.49) 

-0.20 

(0.33) 

H2 
0.10 

(0.36) 

0.40 

(0.51) 
0.38 (0.22) 

H3 
0.57 

(0.19) 

0.21 

(0.40) 
0.46 (0.30) 

H4 
0.32 

(0.15) 

0.33 

(0.31) 
0.14 (0.20) 

H5 
0.37 

(0.16) 

0.06 

(0.35) 
0.23 (0.23) 

1 IP :ي ازدرصد واريانس فنوتيپي ناش 2. درصد روده QTL .3  اثر متقابلQTL اثر افزايشي  4. و هچQTL )به واحد ) اشتباه استاندارد

به ) اشتباه استاندارد( QTLايمپيرينتينگ  اثر 6. ماندهقيبه واحد انحراف معيار با) اشتباه استاندارد( QTLاثر غلبه  5. ماندهانحراف معيار باقي

 .درصد در سطح كروموزوم 5در سطح  QTLدار اثر معني * .ماندهر باقيواحد انحراف معيا

1
 Intestine percentage. 

2
 proportion of phenotypic variance of the F2 population explained by QTL. 

3
 QTL 

by hatch interaction effect. 
4
 The additive QTL effect. 

5
 The dominance QTL effect. 

6
 The imprinting 

QTL effect. * P < 0.05 chromosome-wide significant of QTL. 
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ه يا ايمپيرينتينگ حاصل از برازش مدل اثر متقابل هچ با اثر افزايشي، غلب Fپروفيل آماره  -4شكل 

QTL .دهددرصد را نشان مي 1و  5دار در سطح هاي معنيخطوط افقي آستانه.  
Figure 4- F statistic curve resulted from modeling of additive, dominance and 

imprinting QTL effects by hatch interaction. The horizontal lines represent 5 and 1% 

chromosome-wide significant levels of linkage. 

  

 8مدل مختلف به طور كلي  3با برازش 

QTL دار براي صفات مورد مطالعه در اين معني

- بلدرچين ژاپني نقشه 1پژوهش روي كروموزوم 

معده، درصد موثر بر وزن پيش QTL 3. يابي شد

. معده و درصد روده داراي اثر افزايشي بودپيش

متوسط تفاوت دو  QTLافزايشي  منظور از اثر

. باشدمي) QQو  QTL )qqژنوتيپ هموزيگوت 

براي اين صفات  QTLبرآورد هاي اثر افزايشي 

مؤثر بر وزن غده  QTL 3. همگي مثبت بود

يوروپيجيال، وزن سنگدان و درصد غده 

منظور از اثر . يوروپيجيال داراي اثر غلبه ژني بود

دو ژنوتيپ يعني انحراف ميانگين  QTLغلبه 

).  Qq(از ژنوتيپ هتروزيگوت  QTLهموزيگوت 

به عنوان مثال اثر غلبه براي صفت وزن سنگدان 

دهد ژنوتيپ برآورد شد كه نشان مي 79/0

هتروزيگوت اثر غلبه مثبتي بر افزايش وزن 

مرتبط  QTL 2. گرم دارد 79/0سنگدان به مقدار 

فابريسيوس داراي اثر با وزن و درصد بورس

. دار بودمعني) منشأ والدي اثر(ينتينگ رايمپ

رينتينگ معمولاً هنگام گامتوژنز كه ژنوم ايمپ

-شود رخ ميوالدين دستخوش تغيير و تبديل مي

هاي مشابهي كه از نتيجه اين است كه ژن. دهد

شوند به والدين پدري يا مادري به ارث برده مي

م مولكولي يك مكانيس. طور متفاوتي بيان شوند

شود متيلاسيون رينتينگ ميكه منجر به ايمپكليدي 

DNA ها در تخم و اسپرم به است كه در آن ژن
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شود و توارث اين علايم طور متفاوت متيله مي

شود ها ميژنتيك سبب بيان متفاوت اين ژناپي

)Reik and Walter 2001(.  

و هچ  QTLدار بودن اثرات متقابل از معني

نين نتيجه گرفت توان چبراي صفات ذكر شده مي

هاي هاي ژني متفاوتي در هچكه احتمالاً جايگاه

در . دار دارندمختلف بر صفات مورد نظر اثر معني

-با جنسيت نيز مي QTLدار مورد اثر متقابل معني

هاي متفاوتي در دو جنس توان گفت احتمالاً ژن

  .گذارندبر بروز صفات ذكر شده تأثير مي

  

  .و جنس QTLصل از برازش مدل اثر متقابل خلاصه نتايج حا -5جدول 
Table 5- Summary of QTL results obtained from modeling QTL by sex interaction.  

Trait 
1 

Positio

n (cM) 

F- 

statistic 

%VQTL 
2 

Closest 

marker 

QTL × 

Sex 3 
A (SE) 

4
 D (SE) 

5
 I (SE) 

6
 

GW 0 4.39 ** 4.65 GUJ0055 

Male 
0.03 

(0.14) 

0.79 

(0.18) 

0.22 

(0.12) 

Female 
0.08 

(0.14) 

0.16 

(0.18) 

0.03 

(0.11) 

UGP 197 3.70 ** 3.17 GUJ0068 

Male 
-0.19 

(0.17) 

-0.20 

(0.33) 

0.37 

(0.18) 

Female 
0.17 

(0.15) 

-1.06 

(0.27) 

-0.21 

(0.15) 

BFP 1 2.97 
*
 6.25 GUJ0055 

Male 
-0.14 

(0.16) 

-0.12 

(0.25) 

-0.02 

(0.13) 

Female 
-0.21 

(0.14) 

0.23 

(0.24) 

-0.37 

(0.11) 
1 GW : ،وزن سنگدانUPG : ،درصد غده يوروپيجيالBFP :ي ازدرصد واريانس فنوتيپي ناش 2. فابريسيوسدرصد بورس QTL .3  اثر متقابل

QTL اثر افزايشي  4. و جنسQTL )اشتباه استاندارد (اثر غلبه  5. ماندهاقيبه واحد انحراف معيار بQTL )به واحد انحراف ) اشتباه استاندارد

 1و  5ح در سط QTLدار اثر معني **و  * .ماندهر باقيبه واحد انحراف معيا) اشتباه استاندارد( QTLايمپيرينتينگ  اثر 6. ماندهمعيار باقي

 .درصد در سطح كروموزوم

1
 GW: Gizzard weight, UGP: Uropygial gland percentage, BFP: Bursa of fabricius percentage. 

2
 

proportion of phenotypic variance of the F2 population explained by QTL. 
3
 QTL by sex interaction 

effect. 
4
 The additive QTL effect. 

5
 The dominance QTL effect. 

6
 The imprinting QTL effect. * and ** P < 

0.05 and P<0.01 chromosome-wide significant of QTL. 
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حاصل از برازش مدل اثر متقابل جنس با اثر افزايشي، غلبه يا ايمپيرينتينگ  Fپروفيل آماره  -5شكل 

QTL .دهددرصد را نشان مي 1و  5دار در سطح هاي معنيخطوط افقي آستانه.  
Figure 5- F statistic curve resulted from modeling of additive, dominance and 

imprinting QTL effects by sex interaction. The horizontal lines represent 5 and 1% 

chromosome-wide significant levels of linkage. 

  

به  F2با توجه به اينكه ايجاد تمام جمعيت 

ر طي يك هچ امكان پذير نبود، طور يكباره و د

به ازاي هركدام  F2براي توليد حداكثر ميزان نتاج 

هچ متوالي اين جمعيت  5از والدين نر، در طي 

بنابراين اثر هچ به عنوان يك اثر ثابت . ايجاد شد

تاثير قابل توجهي در شناسايي جايگاه هاي 

  . موردنظر داشت

، QTLمنظور از واريانس فنوتيپي ناشي از 

بخشي از واريانس فنوتيپي صفت مورد نظر است 

در هر موقعيت . ايجاد مي شود QTLكه به وسيله 

با استفاده از  QTLروي كروموزوم، نقشه يابي 

مدل هاي مختلف تعيين مي كند كه آيا ميزان 

واريانس معني دار موجود در آن صفت كمي را 

موجود در آن نقطه ربط داد  QTLمي توان به يك 

برآورد شده در پژوهش  QTLواريانس  .يا خير

هاي با اثر افزايشي در محدوده  QTLحاضر براي 

هاي با اثر غلبه در  QTL، براي 06/4–%29/7

هاي با اثر  QTLو براي  96/1–65/4%محدوده 

  .بود 70/2–25/6%رينتينگ در محدوده ايمپ

بلدرچين ژاپني از لحاظ فيلوژني به گونه 

ولوژي بسيار زيادي مرغ بسيار نزديك است و هم

هر دو گونه داراي . بين ژنوم دو گونه وجود دارد

-كروموزوم مي n2=  78كاريوتيپي متشكل از 

هاي شناسايي  QTLبا مقايسه موقعيت . باشند

بلدرچين ژاپني با موقعيت  1شده روي كروموزوم 

QTL  هاي گزارش شده براي صفات مشابه در

ا از لحاظ توان اين اين بخش از ژنوم رمرغ، مي

). Kayang et al., 2006(ساختاري بررسي كرد 
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دار در اين پژوهش براي صفت معني 8از بين 

معده، وزن و درصد صفات وزن و درصد پيش

 QTLغده يوروپيجيال و درصد روده تاكنون 

براي وزن و درصد . نشده است دار گزارشمعني

 9هاي فابريسيوس كه به ترتيب در موقعيتبورس

دار روي هاي معني QTLمورگان نتيسا 1و 

بلدرچين ژاپني شناسايي شد، در  1كروموزوم 

 QTLبراي اين صفت  1مرغ روي كروموزوم 

دار گزارش نشده است ولي روي معني

-به ترتيب در موقعيت 26و  17هاي كروموزوم

داري هاي معني QTLمورگان سانتي 31و 32هاي 

راي وزن ب). Park et al 2006(گزارش شده است 

سنگدان در پژوهش حاضر در ناحيه سانترومري 

دار معني QTLمورگان يك سانتي 0و در موقعيت 

 4براي اين صفت در مرغ تاكنون . شناسايي شد

QTL به ترتيب در  1دار روي كروموزوم معني

-455هاي و در فاصله 187و  162هاي موقعيت

 Navarro(گزارش شده است  442-475و  443

et al 2005; Nones et al 2006; Gao et al 

2009; Boschiero et al 2013(.  علت اينكه براي

 QTLاين صفت در مرغ نسبت به بلدرچين تعداد 

تراكم تواند به دليل بيشتري گزارش شده است مي

 1بيشتر نشانگرهاي ريزماهواره روي كروموزوم 

  .مرغ نسبت به بلدرچين باشد

ش به منظور هاي اخير چندين پژوهدر سال

يابي صفات اقتصادي در بلدرچين ژاپني نقشه

ها كه در هيچ يك از اين پژوهش شده استانجام 

هاي مختلف بدن بررسي وزن و درصد ارگان

-نشده است و اين اولين گزارش در زمينه نقشه

هاي ژني  موثر بر اين صفات روي يابي جايگاه

باشد و در بلدرچين ژاپني مي 1كروموزوم 

-عات جديد و مهمي را در اين زمينه ارائه مياطلا

نتايج اين پژوهش نقش توارث غير مندلي . دهد

-را در وزن و درصد بورس) نگ ژنوميايمپيرينتي(

كه نخستين ارگان درگير در گسترش فابريسيوس 

از نتايج . دهدرا نشان مي سيستم ايمني طيور است

توان نتيجه گرفت كه حاصل از اين مطالعه مي

-هاي ژني مؤثري بر وزن و درصد ارگانگاهجاي

بلدرچين وجود دارد  1هاي بدن روي كروموزوم 

ولي براي درك بهتر ساختار ژنتيكي اين صفات به 

توان از البته مي. باشدمي ي نيازمطالعات بيشتر

نتايج حاصل از اين پژوهش در مراحل بعدي 

يابي دقيق و مطالعات مثل نقشه QTLيابي نقشه

  .ديدا استفاده نمودژن كان

  

  سپاسگزاري

 گرانت محل از تحقيق اين انجام هزينه

 نگارنده به كرمان باهنر شهيد دانشگاه پژوهشي

گاه پژوهش بودجه محل از همچنين و مقاله دوم

 محيطي علوم و پيشرفته تكنولوژي و علوم

كرمان صنعتي دانشگاه تحصيلات تكميلي 

. است گرديده تامين) 1142/1قرارداد شماره (

 مركز دو دانشجويان و كاركنان از مقاله نگارندگان

  . دارند را سپاسگزاري و تشكر كمال شده ياد

  



 1393و همكاران،  مراديان

١٥٥ 

 

  منابع
Aslam ML, Bastiaansen JW, Crooijmans RP, Vereijken A, Groenen MA (2011). Whole 

genome QTL mapping for growth, meat quality and breast meat yield traits in turkey. 

BMC Genetics 12: 61. 

Bassam BJ, Caetano-Anollés G, Gresshoff PM (1991). Fast and sensitive silver staining of 

DNA in polyacrylamide gels. Analytical Biochemistry 196: 80-83. 

Boschiero C, Jorge EC, Ninov K, Nones K, do Rosário MF, Coutinho LL, Ledur MC, Burt 

DW, Moura AS (2013). Association of IGF1 and KDM5A polymorphisms with 

performance, fatness and carcass traits in chickens. Journal of applied genetics 54: 103-

112. 

Churchill GA, Doerge RW (1994). Empirical threshold values for quantitative trait mapping. 

Genetics 138: 963-971. 

Esmailizadeh AK, Baghizadeh A, Ahmadizadeh M (2012). Genetic mapping of quantitative 

trait loci affecting bodyweight on chromosome 1 in a commercial strain of Japanese 

quail. Animal Production Science 52: 64-68. 

Gao Y, Du ZQ, Wei WH, Yu XJ, Deng XM, Feng CG, Fei J, Feng JD, Li N, Hu XX (2009). 

Mapping quantitative trait loci regulating chicken body composition traits. Animal 

genetics 40: 952-954. 

Haley CS, Knott SA, Elsen JM (1994). Mapping quantitative trait loci in crosses between 

outbred lines using least squares. Genetics 136: 1195-1207. 

Kayang BB, Vignal A, Inoue-Murayama M, Miwa M, Monvoisin JL, Ito S, Minvielle F 

(2004). A first-generation microsatellite linkage map of the Japanese quail. Animal 

Genetics 35:  

Miller SA, Dykes DD, Polesky HF (1988). A simple salting out procedure for extracting 

DNA from human nucleated cells. Nucleic Acids Research 16: 1215. 

Minvielle F, Kayang B, Inoue-Murayama M, Miwa M, Vignal A, Gourichon D, Neau A, 

Monvoisin J, Ito S (2005). Microsatellite mapping of QTL affecting growth, feed 

consumption, egg production, tonic immobility and body temperature of Japanese quail. 

BMC Genomics 6: 87. 

Navarro P, Visscher PM, Knott SA, Burt DW, Hocking PM, Haley CS (2005). Mapping of 

quantitative trait loci affecting organ weights and blood variablesin a broiler layer cross. 

British Poultry Science 46: 430-442. 

Nones K, Ledur MC, Ruy DC, Baron EE, Melo CM, Moura AS, Zanella EL, Burt DW, 

Coutinho LL (2006). Mapping QTLs on chicken chromosome 1 for performance and 

carcass traits in a broiler x layer cross. Animal Genetics 35: 95-100. 

Park HB, Jacobsson L, Wahlberg P, Siegel PB, Andersson L (2006). QTL analysis of body 

composition and metabolic traits in an intercross between chicken lines divergently 

selected for growth. Physiological Genomics 25: 216-223. 

Reik W, Walter J (2001). Genomic imprinting: parental influence on the genome. Nature 

Reviews Genetics 2: 21-32. 

Sasazaki S, Hinenoya T, Lin B, Fujiwara A, Mannen H (2006). A comparative map of 

macrochromosomes between chicken and Japanese quail based on orthologous genes. 

Animal Genetics 37: 316-320. 

Sohrabi SS, Esmailizadeh AK, Baghizadeh A, Moradian H, Mohammadabadi MR, Askari N, 

Nasirifar E (2012). Quantitative trait loci underlying hatching weight and growth traits 

in an f2 intercross between two strains of japanese quail. Animal Production Science 

52: 1012-1018. 



 )1393، زمستان 4، شماره 6دوره (بيوتكنولوژي كشاورزي مجله 

١٥٦ 

 

Xu HM, Wei CS, Tang YT, Zhu ZH, Sima YF, Lou XY (2011). A new mapping method for 

quantitative trait loci of silkworm. BMC Genetics 12: 19. 

Zhan A, Bao Z, Lu W, Hu X, Peng W, Wang M, Hu J (2007). Development and 

characterization of 45 novel microsatellite markers for sea cucumber (apostichopus 

japonicus). Molecular Ecology Notes 7: 1345–1348. 

Zhang J, Xiong Y, Zuo B, Lei M, Jiang S, Li F, Zheng R, Li J, Xu D (2007). Detection of 

quantitative trait loci associated with several internal organ traits and teat number trait 

in a pig population. Journal of Genetics & Genomics 34: 307-314. 

  

 
 

  

 

 



 1393و همكاران،  مراديان

١٥٧ 

 

Identification of quantitative trait loci associated with weight and percentage of internal 

organs on chromosome 1 in Japanese quail 

  

Moradian H.
∗∗∗∗1

, Esmailizadeh A.K.
1
, Sohrabi S.

1
, Mohammadabadi M.R.

1 

 
1Department of Animal Science, Faculty of Agriculture, Shahid Bahonar University of Kerman, 

Kerman, Iran. 

 

Abstract 

The purpose of this study was to identify genomic regions affecting weight and 

percentage of internal organs on chromosome 1 in an F2 population of Japanese quail. A 

three-generation resource population was developed by using two distinct Japanese quail 

strains, wild (meat type) and white (layer type). Eight pairs of white and wild birds were 

crossed reciprocally and 34 F1 birds were produced. The F1 birds were intercrossed to 

generate 422 F2 offspring. Phenotypic data including weight of organs were collected on F2 

birds. All of the animals from three generations (472 birds) were genotyped for eight 

microsatellite markers on chromosome 1. QTL analysis was performed with least square 

regression interval mapping method fitting three various statistical models. Significant QTL 

were identified for pre-stomach weight, uropygial gland weight, bursa of fabricius weight, 

gizzard weight, percentage of pre-stomach, percentage of intestine, percentage of uropygial 

gland and percentage of bursa of fabricius. The proportion of the F2 phenotypic variation 

explained by the significant additive, dominance and imprinted QTL effects ranged from 4.06 

to 7.29%, 1.96 to 4.65% and 2.7 to 6.25%, respectively. The results of this study show that 

there are quantitative trait loci associated with weight and percentage of internal organs on 

chromosome 1 in Japanese quail, but more studies are needed to better understand genetic 

structure of these traits. 

Keywords: Japanese quail, Quantitative Trait Loci, Microsatellite markers, F2 design. 
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