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  17/08/1396، تاريخ پذيرش: 12/04/1396تاريخ دريافت: 

  چكيده
اسايي و شن اندازه بدننقشه يابي جايگاههاي ژني موثر بر وزن زنده و ، پژوهشاين  از انجامهدف 

ومي موثر بر نواحي ژن بود. آناليز نژاد لري بختياري در گوسفند نشانگرهاي زيستي مهم مرتبط با سرعت رشد
ستگي يك جمعيت گوسفند نژاد لري بختياري با استفاده از تحليل پيو در )QTL( مورد بررسي صفات كمي

حيوان  162. جمعيت مورد بررسي شامل گرديداي مبتني بر رگرسيون انجام يابي درون فاصلهبه روش مكان
ماهگي )، وزن يكBWهاي وزن تولد (گيريهاي فنوتيپي شامل اندازهخانواده ناتني پدري بود. داده 5مربوط به 

)W1() وزن شيرگيري ،WW ،() وزن شش ماهگيW6) دور سينه در شش ماهگي ،(HG6 طول بدن در ،(
) و وزن دوازده ماهگي W9)، وزن نه ماهگي (HT6)، ارتفاع جدوگاه در شش ماهگي (BL6( شش ماهگي

)W12 .ا در دو مرحله، هريزماهواره تعيين ژنوتيپ شدند. داده نشانگر شش والد نر و نتاج آنها براي 5) بودند
تجزيه و تحليل QTL تك  ها به كمك يك مدلآناليز هر خانواده به صورت انفرادي و آناليز توام تمام خانواده

شماره  روي كروموزوممرتبط با صفت وزن يك ماهگي ( QTLها، . براساس آناليزهاي انفرادي خانوادهشدند
در  در خانواده دوم شناسايي گرديد.INRA011 ) در نزديكي پرايمر سانتي مورگان 6/210 در موقعيت 1

هاي  موقعيت ماهگي و وزن شيرگيري به ترتيب درهاي مرتبط با صفات وزن يك  QTLي سوم نيز خانواده
شناسايي شدند. همچنين  MCM137 و  LSCV105در نزديكي نشانگرهاي سانتي مورگان  6/223و  6/252

زديكي در نسانتي مورگان  6/254صفت وزن يك ماهگي در موقعيت  برموثر  QTLدر خانواده چهارم نيز يك 
مرتبط  QTLها يك آناليز به صورت همزمان بر روي تمام خانواده شناسايي شد. با انجامLSCV105 نشانگر 

ا بشناسايي شد. LSCV105  در نزديكي نشانگرسانتي مورگان  6/254 با صفت وزن يك ماهگي در موقعيت
اي قوي براي قرار دارند اين دو ژن كانديداه 1بر روي كروموزوم  PIT1ترانسفرين و  هاي توجه به آن كه ژن

  .هستند صفات رشد در اين نژاد  يبرا QTL يه شدهاثرات مشاهد

  .QTLي ناتني، نشانگرهاي ريزماهواره، ، خانواده دگوسفنصفات رشد،  :كلمات كليدي
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  مقدمه

نژاد گوسفند در ايران وجود دارد  26بالغ بر 

اند كه با مناطق مختلف سازگار شده

)Mohammadabadi and Sattai Mokhtari, 

2013; Zamani et al.,  2015; 

Khodabakhshzadeh et al., 2016b در حال .(

حاضر، توليد گوشت مهمترين دليل پرورش 

گوسفند در ايران است و توليدات ديگر مانند پشم، 

شير و پوست در درجات بعدي اهميت قرار دارند 

)Mohammadabadi and Sattai Mokhtari, 

2013; Zamani et al.,  2015; 

Khodabakhshzadeh et al., 2016b .( هم اكنون

كشور  اهميت توليد در نيز نرخ رشد بالاي جمعيت 

و عرضه گوشت قرمز را دو چندان كرده است، 

به  ،همچنين به دليل پائين بودن بازده توليد

كارگيري حيواناتي با ظرفيت ژنتيكي بالا در افزايش 

اهميت به سزايي دارد. عوامل  توليدات دامي

ها مؤثر است كه شامل توليد دام بهبودبسياري در 

- ها ميژنتيكي دام توانتغذيه، مديريت، بهداشت و 

از ميان تمام عوامل موثر بر بهبود توليد، توان  باشد.

ژنتيكي دام تنها عاملي است كه علاوه بر نسل 

 جاري در نسل هاي بعد هم بر توليد تاثير دارد.

ترين يكي از سنگين وزن بختياري -گوسفند لري

نژاد، باشد. در اين ژادهاي گوسفند بومي ايران مين

رشد به عنوان مهمترين صفت اقتصادي مطرح 

ماهگي به عنوان  6و وزن است و وزن شيرگيري 

مهمترين معيارهاي انتخاب در اين نژاد به كار گرفته 

اما فرآيند  .)Asadi-khoshoei 1999( شده است

انتخاب اغلب در اين نژاد فقط بر مبناي اطلاعات 

ژنتيكي افراد در هاي فنوتيپي و بدون داشتن تفاوت

آنها صورت گرفته است. هزينه زياد  DNAسطح 

يا مشكل بودن ركوردبرداري براي برخي از صفات 

اقتصادي، عامل محدودكننده در بهبود ژنتيكي آنها 

باشد مي نژادسنتي اصلاحهاي با استفاده از روش

هاي فنوتيپي براي ارزيابي ژنتيكي كه فقط از داده

كنند،. صفات مرتبط با رشد حيوانات استفاده مي

رسد كه بوسيله داراي ماهيت كمي بوده و به نظر مي

چندين ژن، كه هر كدام اثرات افزايشي نسبتاً 

 شوندكوچكي روي فنوتيپ دارند كنترل مي

)Falconer and Mackay, 1996.(   

هاي مولكولي به شكل نشانگرهايي آوريفن

- آنها نشان مي DNAكه تفاوت افراد را در سطح 

توانند نقش مهمي در بهبود ژنتيكي دهند، مي

صفات داراي مكانيسم توارثي پيچيده از طريق 

انتخاب به كمك نشانگر يا ژن داشته باشند 

)Esmailizadeh et al, 2008( . استفاده از از طرفي

نشانگرهاي ژنتيكي در انتخاب و اصلاح نژاد به 

كند طور مهيجي پيشرفت ژنتيكي را تسريع مي

)Mousavizadeh et al.,  2009; Javanmard et 

al., 2008 و مطالعه ساختار ژنتيكي نژادهاي بومي (

براي حفاظت از منابع ژنتيكي لازم و ضروري است 

)Khodabakhshzadeh et al., 2016a در حال .(

حاضر، توليد گوشت مهمترين دليل پرورش 

گوسفند در ايران است و توليدات ديگر مانند پشم، 

شير و پوست در درجات بعدي اهميت قرار دارند 

)Mohammadabadi and Sattai Mokhtari, 
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بيشتركشورهاي جهان  در به طور كلي). 2013

هدف از اصلاح نژاد گوسفند سودآوري از طريق 

 د يك يا چند صفت اقتصادي در جامعه استبهبو

)Soufy et al.,  2009(تواند از طريق . اين بهبود مي

انتخاب گوسفندان برتر به عنوان والدين نسل آينده 

بر اساس شايستگي ژنتيكي آنها براي صفات مورد 

  ,.Khodabakhshzadeh et alنظر صورت گيرد (

2015a; Khodabakhshzadeh et al., 2016a( .

هاي ژنتيكي، حفظ تنوع همگام با افزايش پيشرفت

ژنتيكي يك جمعيت براي اطمينان از پاسخ به 

هاي انتخاب بلند مدت، يك وظيفه مهم برنامه

 Khodabakhshzadeh etاصلاح نژادي است (

al.,  2015aدر بيشتر نژادي اصلاح هاي). برنامه 

 عمل اهلي حيوانات توليدي بهبود وضعيت جهت

 ژنتيكي تنوع مقدار به هابرنامه اين كنندكه توفيقمي

دارد  ها بستگيگله موجود در

)Khodabakhshzadeh et al.,  2015a(.  

براي نرخ رشد و  QTLابيينقشه ،در پژوهشي

هفتگي در گوسفندان  98وزن بدن از زمان تولد تا 

برگشتي تلاقي ج حاصل از نتا 510يك خانواده با 

مؤثر بر صفت QTL  54 وانجام مرينوس  ×آواسي

روي كل ژنوم  بدن در سنين مختلف رشد و وزن

 ,Raadsma et al( ه اندگوسفند شناسايي شد

هفتگي  43وزن بدن در  برمؤثر  QTL. دو )2009

 357و  117هاي موقعيتهفتگي به ترتيب در  83و 

به ترتيب در  1سانتي مورگان روي كروموزوم 

 BMS1789و  BM4129نزديكي نشانگرهاي 

 سه در اين بررسي ، همچنيننده اشدشناسايي 

QTL  هفتگي،  43سرعت رشد از تولد تا بر مؤثر

هفتگي  83تا هفتگي  56هفتگي و  56هفتگي تا  43

سانتي  357و  357، 118هاي موقعيتبه ترتيب در 

مورگان روي كروموزوم يك به ترتيب در نزديكي 

شناسايي BMS1789 و BM4129 نشانگرهاي 

از آنجايي كه در ). Raadsma, 2009( كردند

پيشين بر روي نژادهاي خارجي،  پژوهش هاي

گوسفند حاوي  1 مشخص شده است كه كروموزوم

 ,Kmiec( است PIT1ترانسفرين و  هاي ژن

ي صفات لذا اين كروموزوم براي مطالعه )،1999

بختياري  -موثر بر رشد در گوسفند ايراني نژاد لري

با اين وجود، در زمينه شناسايي  .گرديد انتخاب

QTL  مؤثر بر رشد گوسفندان بومي ايران گزارش

در صورت هاي زيادي در دسترس نيست. 

، با صفات كميهاي ژني مرتبط شناسايي جايگاه

هاي نوين انتخاب ژنتيكي بر مبناي توان از روشمي

آنها استفاده نمود.  DNA هاي افراد در سطحتفاوت

، بررسي ارتباط پژوهشلذا هدف اصلي اين 

موجود در نشانگرهاي مولكولي (ريزماهواره) 

صفات برخي با وزن تولد و  1شماره كروموزوم 

  بعد از تولد در گوسفند نژاد لري بختياري بود.

  

  هامواد و روش

در پژوهش  طرح آزمايشي مورد استفاده

بدين منظور،  .بود، يك طرح ناتني پدري كنوني

 162تعداد پنج خانواده ناتني پدري مجموعاً شامل 

حيوان از ايستگاه پرورش و اصلاح نژاد گوسفند 

كيلومتري شهركرد  15بختياري واقع در  -لري
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-هاي فنوتيپي شامل اندازهانتخاب گرديدند. داده

)، وزن يك ماهگي BWهاي وزن تولد (گيري

)W1) وزن شيرگيري ،(WW شش ماهگي )، وزن

)W6) دور سينه در شش ماهگي ،(HG6 طول ،(

در )، ارتفاع جدوگاه BL6بدن در شش ماهگي (

) و وزن W9)، وزن نه ماهگي (HT6شش ماهگي (

ج، ميانگين ) بودند. تعداد نتاW12ماهگي (دوازده 

و انحراف معيار فنوتيپي صفات مورد بررسي به 

-شدهارائه  1در جدول ناتني  هاي تفكيك خانواده

   اند.

  

  .به تفكيك خانواده ناتنيتعداد نتاج و صفات مورد مطالعه  ميانگين(انحراف معيار فنوتيپي) -1 جدول
Table 1- Traits mean (phenotypic standard deviation) and number of progeny per half-

sib family. 

 

 صفت
trait 

 Totalكل  half-sib familyناتنيخانواده 

1  2  3  4  5  
BW 

(kg) 
)0.77(5.24  )0.95(4.93  )0.71(5.06  )0.78(5.09 )0.99(4.75  )0.84(5.01  

W1 

(kg) 
13.29(2.79)  11.99(3.1)  12.58(1.92)  13.1(2.9)  12.32(2.77)  12.66(2.7)  

WW 

(kg) 
30.42(6.35)  28.5(5.09)  29.05(4.75)  30.6(5.63)  28.24(5.16)  29.36(5.4)  

W6 

(kg) 
43.04(9.58)  40.81(9.91)  40.55(9.47)  41.38(9.18) 41.64(10.88)  41.48(9.8)  

HG6 

(cm) 
78.32(6.74)  65.34(6.66)  79.72(4.99)  78.06(6.2)  77.03(7.2)  75.69(6.36)  

BL6 

(cm) 
66.35(4.73)  65.44(7.28) 62.88(3.62) 64.88(5.13)  63.81(4.87)  64.67(5.13) 

HT6 

(cm) 
66.94(4.68) 76.91(4.16)  66.66(4.56)  65.31(4.9) 64.34(5.01) 68.03(4.66) 

W9 

(kg) 
52.04(6.95)  53.69(9.97)  52.42(7.41) 52.5(5.87)  51.38(8.82)  52.41(7.8) 

W12 

(kg) 
56.11(10.08) 58.25(11.04)  56.42(10.81)  55.21(9.47) 52.88(12.5)  55.77(10.78)  

تعداد 

  نتاج

33  31  31  31  31  157  

BW ،وزن تولد :W1 ،وزن يك ماهگي :WW ،وزن شيرگيري :W6 ،وزن شش ماهگي :HG6 ،دور سينه در شش ماهگي :BL6 طول بدن در :

 .: وزن دوازده ماهگيW12: وزن نه ماهگي و W9: ارتفاع جدوگاه در شش ماهگيHT6شش ماهگي، 

BW: Birth weight, W1: Live body weight at one month of age, WW: Weaning weight, W6: Live body weight 

at six months of age, HG6: Heart girth circumference at six months of age, BL6: Body length at 6 months 

of age, HT6: Wither height at six months of age, W9: Live body weight at 9 months of age, W12: Live body 

weight at 12 months of age. 
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از تمامي پنج والد نر و نتاجشان از طريق رگ 

 EDTAهاي خلاء حاوي ي لولهو به وسيلهردن گ

هاي خون بلافاصله عمل آمد. نمونهگيري بهخون

روي يخ برده شد و به آزمايشگاه انتقال يافتند. 

از خون كامل با استفاده از يك DNA استخراج 

 تغيير يافته انجام گرديد. 1روش استخراج نمكي

 2اينقشه ژنتيكي نشانگرهاي ريزماهوارهبراساس 

http://rubens.its.unimelb.edu.au/%7گوسفند(

Ejillm/jill.htm ،(6  نشانگر ريزماهواره انتخاب

  ).2گرديدند (جدول

  

 .پژوهش كنونياي به كار گرفته در ريزماهواره نشانگرهايمشخصات كلي  -2 جدول

Table 2- Characteristics of the microsatellites markers used in this study. 

 

  رديف

  نشانگر

  نشانگرنام 

  

ي اندازه

مورد انتظار 
*)bp(  

موقعيت 

 **نشانگر

)cM(  

متوسط تعداد باز 

دو آغازگر 

)F&R(  

متوسط دماي 

  )℃ذوب (

Marker 

row 
Marker name Expected 

size (bp)*  
Marker 

location 

(cM)  

Average number 

of primers base 

pairs (F & R)  

Average melting 

temperature 

)℃(  
P1 INRA011 203-239 200.6  24  64.4  
P2 MCM137 63-111  221.7  23  60.7  
P3 MCM130 131-159  244.5  21  61.1 
P4 LSCV105  228-278  254  24  56.9  
P5 MAF4 260-288 279.5  22  62.1  
P6 DIK5034 173 304.5  20  58.3 

*Base pair (جفت باز) ،**گوسفند 1 شماره كروموزوم روي نشانگر يتعموق.  

 

هاي انتخاب شده با استفاده از واكنش ريزماهواره

در جدول . شدند) تكثير PCRاي پليمراز (زنجيره

اجزاء مخلوط واكنش، مقدار و غلظت نهايي آنها  3

  شده است. ارائه در واكنش 

  

   

                                                           

1- Salting-out 2- Microsatellite marker 
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 .PCRدر مخلوط واكنش  DNAتكثير  -3جدول 

Table 3- DNA amplification in 20 microliter volume of the PCR reaction. 

 مواد واكنش غلظت مقدار غلظت نهايي در واكنش

Final concentration in 

reacion 
Amount   Concentration   Reaction reagents  

1X �� 2  10X PCR Buffer 

μ� 0.2 �� 0.4  μ� 10  DNTPs  
μ� 0.32  �� 1.3  μ� 5  Primer mix  

�/�� 1  �� 0.1  �/�� 5  Taq DNA polymerase  
μ� 1.5  �� 0.6  μ� 5  Mgcl2  
-  11.85  -  O2ddH  

ng 50  �� 3  ng 16.6 DNA  
  

سازي، سازي اوليه، واسرشتهمراحل واسرشته

 ي الگو و بسط توسط پليبه رشته اتصال آغازگر

هاي به كار رفته در مراز و همچين تعداد چرخه

آزمايش كه در يك دستگاه ترموسايكلر اپندورف و 

، در جدول شدندانجام   TouchDownي با برنامه

 Touchآمده است. مزيت استفاده از روش  4

Down است كه به دليل آن كه دماي اتصال  اين

ر ستفاده در اين آزمايش با يكديگپرايمرهاي مورد ا

 ي دماي اتصال پرايمرمتفاوت بودند، از يك دامنه

ز ابه رشته الگو استفاده گرديد. اين كار تا حدودي 

 مي كاهد، اين نوارها ايجاد نوارهاي غيراختصاصي

باعث بروز مشكلاتي  PCRهاي عادي در چرخه

 ).Don et al, 1991( شونددر امتيازبندي مي

 %6آميد اكريلروي ژل پليPCRمحصولات 

- رنگ باساز، الكتروفورز شدند و باندها واسرشته

  آميزي با نيترات نقره، قابل مشاهده شدند.

نشانگر  6 هردر مرحله اول، پنج والد نر براي 

تعيين ژنوتيپ شدند. با توجه به ماهيت طرح 

عمل نيامده گيري بهآزمايشي، از والدهاي ماده خون

بود، لذا اين والدين براي نشانگرهاي فوق تعيين 

به كار رفته در نشانگري  6ژنوتيپ نشدند. از ميان 

هيچ تكثيري نداد DIK5034 نشانگر  اين پژوهش

، INRA011 ،MCM137و پنج نشانگر ديگر يعني 

MCM130 ،LSCV105 ،MAF4  كه  شدندتكثير

، 1از اين ميان نرهاي اول و چهارم روي نشانگر 

، 2نرهاي اول، دوم، سوم و پنجم روي نشانگر

، نرهاي اول، 3نرهاي سوم و چهارم روي نشانگر 

و نرهاي اول،  4دوم، سوم و چهارم روي نشانگر 

يگوت هتروز 6دوم، سوم و چهارم روي نشانگر 

سپس تمامي نتاج مربوط، براي اين  بودند.

نشانگرها تعيين ژنوتيپ شدند.
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 .)PCRاي پليمراز (براي واكنش زنجيره Touch Downي برنامه -4 جدول

Table 4-Touch Down program for polymerase chain reaction (PCR). 
 نام مرحله

Cycle step  
مدت زمان مرحله 

 (دقيقه)

Time (minute)  

 دما

Temperature   
  تعداد چرخه
Number of 

cycles 

 سازي اوليهواسرشته

Initial denaturation  

5  ℃ 94  -  

    Denaturation  1  ℃ 94   سازيواسرشته

 ي الگواتصال آغازگر به رشته

Annealing to the DNA template  

1  ℃ 62- ℃ 56  7  

 بسط توسط پليمراز

Extension by polymerase  

2  ℃ 72    

    Denaturation  1  ℃ 94 سازيواسرشته

  ي الگواتصال آغازگر به رشته
Annealing to the DNA template  

1  ℃ 56  30  

  بسط توسط پليمراز
Extension by polymerase  

2  ℃ 72    

  -  Final extension  10  ℃ 72 بسط نهايي

  -  Storage  -  ℃ 4   نگهداري

  

. بوداين كار براي تشكيل فايل ژنوتيپي الزامي 

طرح خانواده ناتني  يكدر QTL براي تشخيص 

ها تفرق حداقل در يكي از خانواده QTLبايد 

  QTLشدهاي انتخاب خانواده 5از  .حاصل نمايد

خانواده تفرق پيدا كرد. بطور كلي براي  5در هر 

 والد اطلاعات مفيدي براي آناليز اينكه يك

QTLفراهم نمايد بايد هم در جايگاه QTL  و هم

در جايگاه نشانگر هتروزيگوت باشد 

)Esmailizadeh et al, 2008.(  

  

جنسيت، سال تولد، سن مادر در اين پژوهش، 

به عنوان اثرات ثابت در نظر گرفته  و تيپ تولد

اثرات ثابت مدل آماري براي تصحيح صفات شدند. 

فنوتيپي شامل جنسيت، سال تولد، سن مادر و تيپ 

همچنين، صفت  قرار گرفتند. مورد استفادهتولد 

عنوان متغير كمكي در وزن ميش هنگام زايش به

افزار ها با استفاده از نرمنظر گرفته شد. آناليز داده

 گرفتو در دو مرحله صورت   GridQTLآنلاين

)Seaton et al, 2006( .در ابتدا هر يك از خانواده-

صورت مجزا مورد آناليز قرار گرفتند و در  ها به
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- براي دقت بيشتر، آناليز بر روي كليه بعدي  مرحله

ها (پنج خانواده) انجام گرديد. پس از ي خانواده

هاي به ارث رسيده از طريق والد استنباط هاپلوتيپ

اي مبتني بر بي درون فاصلهيانر، از روش نقشه

استفاده گرديد  QTLرگرسيون ساده براي آناليز 

)Knott et al,1996 ي ناتني، خانواده). درون هر

در طول كروموزوم،  cM1در فواصل  QTL وجود

 1دار كروموزوميهاي معنيبرازش گرديد و آستانه

آزمون روش با استفاده از  %1و  %5در سطوح 

and  Churchillمحاسبه شدند ( 2تبديل

Doerge,1996 .( براي تعيين فاصله اطمينان تقريبي

شناسايي شده، از يك  QTLبراي موقعيت هاي 

روش بوت استراپ كه نوعي نمونه گيري از 

 Visscherجمعيت با جايگزيني است استفاده شد (

et al, 1996 .(  

  

  و بحث نتايج

لتي كه ادر ح QTLي نتايج آناليز خلاصه

بطور مجزا مورد هاي دوم، سوم و چهارم انواده خ

در  آورده شده است. 5در جدول آناليز قرار گرفت 

 مربوط به )P>05/0(معني دار  QTLخانواده دوم، 

 6/210 موقعيت) در W1فت وزن يك ماهگي (ص

معني دار  QTLدر خانواده سوم، ، مورگانسانتي

)05/0<P(  صفات وزن يك ماهگيمربوط به 

)W1) و وزن شيرگيري ،(WW ( به ترتيب در

مورگان و در سانتي 6/223و  6/252موقعيت هاي 

 )P>01/0(معني دار  QTL ،ي چهارمخانواده

 موقعيت) در W1وزن يك ماهگي (مرتبط با 

ترين شدند. نزديك شناساييمورگان سانتي 6/254

صفات فوق به ترتيب  QTL نشانگرها به اين 

 و INRA011 ، MCM137نشانگرهاي 

LSCV105  .در بين بودندQTL  هاي شناسايي

در خانواده چهارم و صفت  W1شده مربوط به 

WW  24و  25در خانواده سوم به ترتيب با اثرات 

بيشترين سهم از ميانگين اين صفات در خانواده 

هاي ذكر شده را پوشش داده اند. از طرف ديگر 

QTL  شناسايي شدهWW  و  3در خانوادهW1  در

بيشترين اثر را  48/5و  71/6به ترتيب با  2خانواده 

  به خود اختصاص دادند.

ي آخر، يك آناليز نهايي (جدول در مرحله

-منظور تخمين دقيقها بهي خانوادهتمام) بر روي 6

انجام  1بر روي كروموزوم  QTL  تر موقعيت 

 QTLبه منظور برآورد دقيق تر موقعيت  گرديد.

در جمعيت مورد بررسي، آناليز  1روي كروموزوم 

همزمان روي داده هاي حاصل از تمام خانواده ها 

براي QTL  يابي نتايج حاكي از مكان انجام گرديد. 

موثر صفت  در فاصله )W1(صفت وزن يك ماهگي

سانتي مورگان در سطح  6/254 مورد بررسي

)05/0P<) با نشانگر كه ) 1شكل و  6جدول ) بود 

LSCV105 دارد. پيوستگي 

 

   

                                                           
1 Chromosome wide threshold 2 Permutation Test 
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 كروموزومروي هاي دوم، سوم و چهارم (به تفكيك) در خانواده QTLي نتايج آناليزخلاصه -5جدول 

  .لري بختياري گوسفند 1 شماره
Table 5- Summary of QTL analysis results for families 2, 3 and 4 on chromosome1 of 

Lori-Bakhtiari sheep. 

  صفت
موقعيت 

)cM(  

ي فاصله

 aاطمينان
  خانواده

- QTLاثر 

 پدريهاي 

)S.E(  

 اتاثر
bQTL  

  
 cنشانگر Fآماره 

Trait   Location 

(cM)  
Confidence 

interval  Family  
QTL Sire 

allele 

effect 

(S.E.) (kg)  

QTL 
beffects  

F 

statistics  
cMarker   

W1 210.6  -  2  5.48(1.87) 11.2  *8.56  INRA011 

W1 252.6  285.6-
211.6   

3  2.43(0.77) 14  *9.79  LSCV105 

WW 223.6  -  3  6.71(2.28)  24  *8.62  MCM137 

W1 254.6  214.6-274.6  4  4.49(1.12) 25  **19.27  LSCV105 

aبراي موقعيت  %95ي اطمينان فاصلهQTL مورگان، براساس آزمون بوت استراپ بر حسب سانتيb اثرQTL صورت درصدي از ميانگين به

  درصد در سطح كروموزوم. 1و  5در سطح  QTLدار به ترتيب اثر معني **و  *، QTLترين نشانگر به نزديكcصفت، 
aConfidence interval (cM) of the QTL location based on bootstrap resampling, bQTL effect as percentage 

of the trait mean, c closest marker to the QTL location,  *, ** significance of QTL effect at chromosome-wide 

5 and 1% levels. 

 

) تا 1(در خانواده  %78/5اثري بين  QTLاين 

) از اين صفت را پوشش مي 5(در خانواده  3/15%

 ها، با انجام آناليز انفرادي روي خانواده دهد.

QTL مرتبط با صفاتW1 و WW بر روي

يافت شد ولي با انجام آناليز كامل  1كروموزوم 

 براي صفت  QTLها (به طور توأم) اثر خانواه

WWدو مرحله در هر در مجموع و دارنشد  معني

 مرتبط با صفت QTLآناليز صورت گرفته، يك 

در جمعيت گوسفند نژاد  )W1( وزن يك ماهگي

 يافت شد. 1روي كروموزوم  بر لري بختياري

ي در هر دو مرحله QTLترين موقعيت محتمل

آناليز تقريباً ثابت بود كه در هر مرحله فواصل 

ي نتايج مرحله .دست آمده استاطمينان متفاوتي به

ها بود، قابليت ي خانوادهآخر آناليز كه شامل كليه

اعتماد بيشتري دارد.

  

   



  )1396 ، زمستان4، شماره 9مجله بيوتكنولوژي كشاورزي (دوره 

١٠ 

Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

  .ي مورد مطالعههاي خانوادهروي كليه QTLي نتايج آناليز خلاصه -6 جدول
Table 5- Summary of QTL analysis results for all of the studied families. 
 

  صفت
موقعيت 

)cM(  

ي فاصله

 aاطمينان
  خانواده

هاي  QTLاثر 

  )S.Eپدري(
اثرات 

bQTL  
 cنشانگر Fآماره 

Trait   Location 

(cM)  
Confidence 

interval  family  
QTL Sire 

allele effect 

(S.E.) (kg)  
QTL 

beffects  
F 

statistics  
cMarker   

W1 254.6  200.6-263.6  1  0.97(1.18)Kg 5.78  *2.99  LSCV105 

W1  254.6  200.6-263.6  2  1.17(1.03)Kg 6.97  *2.99  LSCV105 

W1  254.6  200.6-263.6  3  1.17(1.81)Kg  6.97  *2.99  LSCV105 

W1 254.6  200.6-263.6  4  1.23(4.23)Kg 7.33  *2.99  LSCV105 

W1  254.6  200.6-263.6  5  2.58(1.91)Kg  15.3  *2.99  LSCV105 

aبراي موقعيت  %95ي اطمينان فاصلهQTL مورگان، براساس آزمون بوت استراپ بر حسب سانتيb اثرQTL صورت درصدي از ميانگين به

 درصد در سطح كروموزوم. 1و  5در سطح  QTLدار به ترتيب اثر معني **و  *، QTLترين نشانگر به نزديكcصفت، 

aConfidence interval (cM) of the QTL location based on bootstrap resampling, b QTL effect as percentage 

of the trait mean, c closest marker to the QTL location, *, ** significance of QTL effect at chromosome-wide 

5 and 1% levels.  

  

مطالعه در اين با توجه به اينكه صفات مورد 

تحقيق با يكديگر همبستگي بالايي دارند و همگي 

توان نتيجه باشند، ميصفات مربوط به رشد مي

هايي در اين ناحيه از گرفت كه احتمالاً ژن يا ژن

ژنوم قرار دارند كه با رشد در مراحل مختلف 

- زندگي در گوسفند نژاد لري بختياري مرتبط مي

بر روي كروموزوم پيشين  پژوهش هايباشند. در 

مرتبط با رشد و صفات لاشه QTL گوسفند،  1

 Esmailizadehدر پژوهشي  اند.شناسايي شده

)2010 (QTL  معني دار موثر بر صفت وزن تولد

در گوسفند  6و  3، 1را روي كروموزوم هاي 

 Kmiecنتايج پژوهش  كرماني شناسايي كرد.

) نشان داد كه ژن ترانسفرين روي 1999(

 است. بوده روي صفت رشد تأثيرگذار 1كروموزوم 

ديگري با استفاده از يك جمعيت  پژوهشدر 

گوسفند مربوط به دو نژاد سافولك و تكسل، 

هايي از ژنوم گوسفند را با صفات ارتباط بخش

 رشد و لاشه مورد بررسي قرار داده و تعدادي 

QTL ه استمؤثر بر اين صفات شناسايي شد.
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 هايخانواده برروي انفرادي درآناليز W1براي صفت  %1و  %5نتايج آزمون تبديل در سطوح  -1 شكل

 .هاهدخانوا درتمام توأم صورت وبه چهارم سوم، دوم،

Figure 1- Permutation test results for the individual (2, 3 and 4 families) and across 

families’ analyses on 5% and 1% significant levels obtained for W1. 
  

هاي مؤثر بر صفت رشد  QTL در اين مطالعه

و 18، 11، 6، 5، 4، 3، 2، 1هاي  روي كروموزومبر 

 تعداد قرار داشتند كه در نژاد سافولك 20

QTL مؤثر بر صفات عمق ماهيچه، عمق ماهيچه

 20براي وزن زنده و وزن بدن در تصحيح شده 

 306و  223، 226هاي هفتگي به ترتيب در موقعيت

ه شناسايي شد 1سانتي مورگان روي كروموزوم 

 دو  )Raadsma et al, 2009(در مطالعه  ند.ا

QTL 83هفتگي و  43مؤثر روي وزن بدن در 

 357و  117هاي هفتگي به ترتيب در موقعيت

در نزديكي  و 1سانتي مورگان روي كروموزوم 

 QTLسه و  BMS1789و  BM4129نشانگرهاي 

 43هفتگي،  43مؤثر بر سرعت رشد از تولد تا 

هفتگي به  83هفتگي تا  56هفتگي و  56هفتگي تا 

سانتي  357و  357، 118هاي ترتيب در موقعيت

ي مورگان روي كروموزوم يك به ترتيب در نزديك

 شناساييBMS1789 و BM4129 نشانگرهاي 

شناسايي شده براي وزن يك QTL  شده است.

حاضر در  پژوهشبختياري در -ماهگي نژاد لري

هاي گزارش شده قرار داشت  QTLدامنه اين 

  ).6(جدول 
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 QTLنشان داد كه پژوهش نتايج اين 

ها تفرق حاصل در تمامي خانواده شده شناسايي

كه اين موضوع بيانگر ماهيت جوامع دامي  كرد نمي

 باشند.هاي خالص مياست كه متفاوت از جمعيت

هاي  QTLنتايج اين پژوهش حاكي از عدم تفرق 

شناسايي شده در تمامي خانواده هاي مورد بررسي 

كه با توجه با ماهيت ناخالص  )5(جدول  است

بودن جمعيت هاي دامي، اين موضوع قابل توجيه 

كه برخلاف جمعيت هاي خالص (مانند  است. چرا

لاين هاي گياهي خالص شده)، در جمعيت هاي 

ها در برخي از QTLتفرق عدم ناخالص امكان 

 كاهش ميزان ،علاوه براينخانواده ها وجود دارد. 

تواند ناشي از مي) IC( 1اطلاعات مفيد نشانگرها

فقدان نشانگرهاي داراي اطلاعات مفيد در يك يا 

خانواده باشد كه در اين صورت ژنوتيپ چند 

احتمالي نشانگر با توجه به ژنوتيپ نشانگرهايي كه 

ي دورتري قرار دارند، استنباط شده است. در فاصله

عواملي همچون تعداد افراد فاقد ژنوتيپ و عدم 

توانند بر هاي مختلف نشانگر ميتساوي تفرق آلل

IC ) تأثير بگذاردEsmailizadeh et al, 2008.(  از

در داخل يك نژاد (نه يك  پژوهشكه اين  آنجا

جمعيت آميخته حاصل از تلاقي نژادها) انجام شده 

هاي توانند در برنامهمي پژوهشاست، لذا نتايج اين 

اصلاح نژادي گوسفند لري بختياري به كار گرفته 

شوند كه مزيت آن افزايش پيشرفت ژنتيكي خواهد 

زماني كه از تلاقي بين نژادهاي مختلف براي  بود. 

                                                           
1 Information Content 

١- SNPs 

-Linkage Disequilibrium (LD)٢ 

تشكيل جمعيت نقشه يابي استفاده مي شود، چون 

آميخته هاي حاصل از نژادهاي مورد استفاده در 

نسل والدين براي تعيين ژنوتيپ به كار مي روند، 

شناسايي شده و انتساب آن به  QTLرديابي امكان 

ما در يكي از نژادهاي مورد استفاده وجود ندارد ا

طرح هايي كه از يك نژاد استفاده مي شود با 

شناسايي شده در جهت  QTLاطمينان مي توان از 

  اهداف اصلاحي در نژاد مورد نظر استفاده كرد. 

آناليز ، روش پژوهشاگرچه در اين 

مولكولي صفات كمي مورد  پيوستگي براي تحليل

هاي استفاده قرار گرفت، اما با توجه به پيشرفت

 صوص ايجاد نقشهبخ DNAآوري ر فنجديد د

هاي تك ژنتيكي متراكم مبتني بر چندشكلي

هاي آماري جديد مانند و تكنيك2نوكلئوتيدي

، امكان 3هاي مبتني بر عدم تعادل پيوستگيروش

هاي تر صفات كمي و توسعه آزمونتحليل دقيق

ي ادارمختلف ژنتيكي مرتبط با صفات كمي 

آمده است. مزيت وجود بپيچيده، مكانيسم توارثي 

اين است كه نياز به طرح آزمايشي  LDمهم روش 

از پيش تعيين شده نداشته و مبتني بر عدم تعادل 

توان از حيواناتي كه موجود در جمعيت بوده و مي

هاي اصلاح نژادي تعيين بطور معمول در برنامه

شود شوند، استفاده نمود. لذا پيشنهاد ميفنوتيپ مي

براي ها آوريآينده از اين فن هايپژوهش كه در 

  استفاده گردد. در نژاد لري بختياري  QTLيابي نقشه
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Abstract 

The aim of this study was to map loci affecting live weight and body size in Lori-Bakhtiari 

sheep and identification of biomarkers linked to growth rate in sheep. Quantitative trait loci 

(QTL) linkage analysis in a Lori-Bakhtiari sheep population was conducted using the 

regression-based interval mapping method. The mapping population consisted of 162 animals 

related to 5 paternal half families. Phenotypic data were measurements of birth weight (BW), 

weight at one month of age (W1), weaning weight (WW), weight at six months of age (W6), 

chest circumference (HG6), body length (BL6), wither height at six months of age (HT6), 

weight at nine months of age (W9) and yearling weight (W12). Five sires and their progeny 

were genotyped for microsatellite markers in a candidate region on sheep chromosome 1. Data 

were analyzed in two phases, individual family analysis and combined family’s analysis using 

a single-QTL model. Analysis based on individual families revealed QTL related to W1 (210.6 

cM), near INRA011 marker segregating in the second family. In the third family, QTL affecting 

W1 and WW were identified at 252.6 and 223.6 cM, nearby MCM137 and LSCV105 markers, 

respectively. In addition, in the fourth family, a QTL underlying W1 was detected at 256.6 cM 

near LSCV105 marker. Combined analysis of all the families resulted to the identification of a 

QTL associated with W1 at position 254.6 cM relative to the centromere near the LSCV105 

marker. There were two strong candidate genes close to the location of the detected QTL, the 

transferrin and PIT1 genes, thus these genes may account for the observed QTL effects for 

growth traits in Lori-Bakhtiari sheep. 
Keywords: Growth traits, Sheep, half-sib family, microsatellite markers, QTL. 
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