
  ۳۹  .... مورفيسم ژنتيكي گله اصلاحي گوسفند افشاري ارزيابي پلي:  قنبري و همكاران  

 

  
   ايرانيداممجله علوم 

  )٣٩‐٤٧( ١٣٨٧، ١، شماره ٣٩ره ود
  

  مورفيسم ژنتيكي گله اصلاحي گوسفند افشاري  ارزيابي پلي
 FecBهدف وارد نمودن ژن  با

  
  ۳ و مرادپاشا اسكندري نسب۲، رحيم عصفوري۱*صابر قنبري

  اديار پژوهشي، است، ۲  مربي پژوهشي، پژوهشكده فيزيولوژي و بيوتكنولوژي دانشگاه زنجان،،۱

  استاديار، دانشكده كشاورزي دانشگاه زنجان ، ABRII ۳پژوهشكده بيوتكنولوژي كشاورزي ايران 

  )۱۹/۴/۸۶ : تاريخ تصويب‐۱/۳/۸۵: تاريخ دريافت( 

  
  چکيده

  

هدف از اين تحقيق انجام بررسي مقدماتي و امکان سنجي اجراي پروژه وارد نمودن ژن چند قلوزائي 

FecBدر اين راستا تست مستقيم .  افشاري مي باشد به گوسفندDNA به روش PCR-RFLP براي 

همينطور . تشخيص وجود احتمالي آلل مسئول در پديده چند قلوزايي در گوسفند افشاري بررسي شد

محتواي چند شکلي گله اصلاحي گوسفند افشاري بر روي کروموزم هاي حامل و غير حامل ژن مورد 

 جايگاه ١٨ راسي با ١٠٠از آن در پالايش ژنوم وارد شده در يک نمونه نظر با هدف بهره گيري 

 بقيه جايگاههاي MCMA26صرفنظر از جايگاه مونومورفيک . ميکروساتلايت مورد بررسي قرار گرفت

 ٦ آلل با ميانگين ١٠٢مورد مطالعه، سطح متوسطي از چند شکلي را نشان دادند، به طوري که در مجموع 

با محاسبه فراواني هاي آللي، برآوردي از پارامترهاي دخيل در . جايگاه تشخيص داده شدآلل به ازاي هر 

 و قدرت (I)، احتمال همساني PIC-Valueمحتواي اطلاعات ژنتيکي گله همچون هتروزيگوسيتي، 

ميانگين هتروزيگوسيتي مورد انتظار معادل .  براي جايگاههاي مورد مطالعه بدست آمد(D)تشخيص 

0.72 (SD=0.07) و ميانگين PIC 0.67 معادل (SD=0.08) برآورد شد احتمال همساني کل پس از 

نتايج بدست آمده از آناليز .  برآورد گرديد3.128E-13اعمال تصحيح براي جايگاههاي پيوسته معادل 

جايگاههاي ميکروساتلايت نشان مي دهد که عليرغم وجود سيستم بسته اصلاحي در طول چند سال 

همچنين نتايج الگوي . وز مقدار تنوع ژنتيکی قابل ملاحظه اي در گله مورد نظر وجود داردگذشته هن

 نشان داد که جهش مسئول فنوتيپ چند AvaII با آنزيم PCRباندي بدست آمده از هضم فرآورده 

نتايج حاصل از اين مطالعه مقدماتي، تصميم گيري در .  در گوسفند افشاري وجود نداردFecBBقلوزايي

  .صوص شروع پروژه وارد نمودن ژن را تسهيل مي نمايدخ

  

  ، ميکروساتلايت، وارد نمودن ژنFecBگوسفند افشاری، ژن : هاي کليدی واژه

  

  مقدمه
تعداد بره از شير گرفته شده از هر ميش  مهمترين 

 بنابراين اکثر ).۳ (صفت اقتصادي در پرورش گوسفند است
 بهبود توليد طرحهاي اصلاحي طرح ريزی شده با هدف

گوشت، بر انتخاب حيواناتي با قدرت توليد مثلي بالا متمرکز 

 New Southاي در  در مزرعه۱۹۸۲در سال . )۱۷ (شده اند
Wales استراليا که متعلق به برادران سايرز بود ميشي جلب 

 بره متولد کند ۳۳توجه نمود که توانست در طول عمر خود 
مرينو ‐يش هاي نژاد برولااين رکورد نسبت به ساير م. )۲۳(

تحقيقات بر روي اين ميش و نتاج آن ادامه . بسيار بالا بود

              E-mail: Sabq@mail.znu.ac.ir  ۰۹۱۴‐ ۴۱۰۲۷۳۴: تلفن      صابر قنبري :  نويسنده مسئول*
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 سه گروه تحقيقاتي مستقل بطور ۲۰۰۱يافت تا در سال 
همزمان عامل بروز چنين فنوتيپي را جهش تک نوکلئوتيدي 

GA هاي  ميش. )۱۹ ( اعلام کردندBMPRlB1 در ژن →
 يک کپي از ژن موتانت، يک بره بيشتر و هتروزيگوت حامل

 بره ۵/۱ميش هاي هوموزيگوت موتانت به طور متوسط 
 وراثت پذيري پايين ).۱۸ (بيشتر در هر زايمان داشتند

و عدم کارايي در اغلب نژادهای گوسفند صفات توليد مثلي 
 پرورش تمايلمناسب اصلاح انتخابي اين صفات و نيز 

ن توليد مثلي منجر به طراحي دهندگان به افزايش راندما
برنامه هاي آميخته گری با هدف بهره مندي از مزاياي ژن 

2FecB ۹، ۷ ( شددر چند کشور مختلفمرينو ‐نژاد برولا ،
۱۶ ،۲۴ ،۲۸. (  

هدف اصلي از پرورش گوسفند در کشور ما، توليد 
گوسفند افشاري يکي از نژادهاي بزرگ جثه . گوشت است

ي گذشته تلاشهايي براي بهبود کشور است که در سال ها
صفات توليدي آن، تحت عنوان برنامه اصلاح محوري قوچ 

اين نژاد عملکرد . افشاري در استان زنجان آغاز شده است
خوبي ار نظر توليد شير دارد با اين حال درصد دوقلو " نسبتا

از آنجايي که توليد بره يکي از . است% ۱۰زايي آن فقط 
 پرورش گوسفند مي باشد، هايواحدمنابع مهم درآمد 

افزايش راندمان توليد مثلي اين نـــژاد مي تواند در رسيدن 
معاونت امور دام وزارت . به اهداف اصلاحي آن مفيد باشد

جهاد کشاورزي بودجه اي تحقيقاتي درنظر گرفته است که 
هدف آن افزايش راندمان توليد مثلي گوسفند افشاري از 

تا کنون .  مي باشدFecBقلوزايي طريق وارد نمودن ژن چند
 در FecBبرنامه هاي آميخته گري که براي استفاده از ژن 

چند کشور دنيا اجرا شده، بيشتر بر مبناي تلاقي هاي 
متداول بک کراس بوده و استفاده خيلي محدودي از 

دانشمندان قابليت . مارکرهاي ژنتيکي بعمل آمده است
 ٣ برنامه هاي ورود ژناستفاده از داده هاي مارکري را در

 براي ژنوم و انتخاب) ۱۱( ٤تحت عنوان انتخاب براي ژن
پيشنهاد کرده اند که مي تواند به افزايش ) ۳۱ ( ٥گيرنده

                                                                               
1. Bone morphogenetic receptor type 1 B gene 
2. Fecundity Booroola 
3. Gene Introgression 
4. Foreground Selection 
5. Background selection  

سرعت و دقت ورود ژن و نيز پالايش ژنومی نژاد گيرنده 
در يک برنامه ) ۱۹۹۲(هاسپيتال و همكاران . منجر شود

اي پلي مورفيک را در شبيه سازي امکان استفاده از مارکره
مطالعه مزبور با در نظر .  پروسه وارد کردن ژن بررسي نمود

گرفتن تنها دو جايگاه مارکری بر روی هر کروموزوم و در 
نتايج . مجموع با فرض تعداد بيست کروموزوم انجام گرفت

اين مطالعه شبيه سازی امکان رسيدن به خلوص ژنومی 
کراس و برمبنای انتخاب  درصد در سه نسل بک ۹۸بالاتر از 

بر اساس اين . بر اساس مارکرهای ژنتيکی را تاييد نمود
 به گوسفند افشاري FecBنتايج پلاني براي وارد نمودن ژن 

بدين . به کمک مارکرهاي ميکروساتلايت طراحي گرديد
صورت که در هر نسل از برنامه، نتاج حامل ژن بر مبناي 

 دربين آنها  انتخاب شده وPCR-RFLPتست مستقيم 
افراد حامل بالاترين نسبت ژنوم افشاري به کمک مارکرهاي 

بطوريکه با حذف ژنوم وارد . ميکروساتلايت انتخاب مي شوند
 جديدي از ٧ طي چند بک کراس متوالي، سويه٦شونده

گوسفند افشاري حامل ژن و با درصد بالاي خلوص ژنومي 
 . بدست مي آيد) < ۹۸(%

دارد که ابتدا با مطالعه تحقيق حاضر سعي بر آن 
) هرچند کم(مقدماتي از گله، ترديدها در خصوص احتمال 

وجود اين جهش در گله مورد نظر را برطرف نموده و نيز با 
تعيين محتواي پلي مورفيسم در اين گله اصلاحي امکان 
انجام پالايش ژنومي در طي نسل هاي بک کراس بر مبناي 

  .اتلايت را بررسي نمايدآلل هاي مختلف جايگاههاي ميکروس
  

  مواد و روش ها
حيوانات مورد مطالعه از گله تحقيقاتی گوسفند افشاري 

 سال ۸اين گله اصلاحی برای . دانشگاه زنجان انتخاب شدند

 ۵۰۰گذشته دارای شجره کامل بوده و در حال حاضر شامل 

نمونه هاي خون توسط لوله هاي . راس گوسفند مي باشد

 گرفته شده و EDTAه ضد انعقاد  حاوي مادcc۵خلاء 

 خون کامل بروش استخراج ml  ۲‐۱ ازDNAاستخراج 

  .با اندک تغييراتي انجام گرفتMiller et al (1998) نمکي 
                                                                               
6. Donor 
7. Strain 
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  FecBتست مستقيم ژن 
 نمونه خون از ۷۴برای انجام اين آزمايش در مجموع 

 ميش داراي ۴۳و ) حداقل دو رکورد( ميش تک قلوزا ۳۱
تست . جمع آوري شد) حداقل يک رکورد (رکورد دوقلوزايي

 PCR-RFLP به روش FecBBمستقيم براي تشخيص آلل 
.  انجام گرفت)۲۰۰۱( ديويس و همكاران مطابق با گزارش

با   ژنومي با استفاده از پرايمرهاي زيرDNAتکثير 
)Accession no. AF298885( انجام گرفت .  

Primer F; 5-َCCAGAGGACAATAGCAAAGCAAA-3 َ
PrimerR;5-َ GAAGATGTTTTCATGCCTCATCAACACGGTC-3 َ

براي جايگاه مورد ، PCRجزئيات شرايط واكنش هاي 
 ٢٠٠، DNA نانوگرم ٢٥ :بهينه شد زير به صورت مطالعه

 ١هر پرايمر و ميكرومولار از  ٢٥/٠، dNTP هرميكرومولار از
 که با MgCl2  ميلي مولار٥/٢و  Taqواحد آنزيم پلي مراز 

برنامه . رسيد  مي ميكروليتر١٥ تقطير به حجمآب دوبار 
PCRسيکل تکثير در ۳۵:  براي تکثير ژن عبارت بود از 

C°۹۴ ثانيه، ۱۵ به مدت C°۶۰ ثانيه و ۳۰ براي C°۷۰ براي 
 پايان C°۷۲ دقيقه در ۵ ثانيه كه با تكثير نهايي به مدت ۳۰

 واحد آنزيم ۵ با PCRدر ادامه فرآورده های . مي يافت
 در طول شب هضم مي شد و فرآورده های AvaIIبرشي 

تفکيک شده % ۷حاصل از هضم با الکتروفورز ژل اکريلاميد 
  .و با رنگ آميزي نقره قابل رويت شدند

  آناليز ميکروساتلايت

 مارکر ۱۰۰ حدود MAI1براي انجام پروژه اصلي 
از . ميکروساتلايت با پوشش کل ژنوم پيش بيني شده است

و  جايگاه مارکري انتخاب ۱۸اي متشکل از اين تعداد، نمونه 
 ۸۶ راس قوچ و ۱۴( فرد ۱۰۰ بر روی تعداد آناليز ژنومي
برخي از اين جايگاهها بخاطر . گرفتانجام ) راس ميش

 و بقيه بر روي ۶ بر روي کروموزوم FecBنزديکي با ژن 
اين جايگاهها از روي . کروموزوم هاي مختلف انتخاب شدند

ند موجود در بانک اطلاعاتي ژنوم نقشه لينکاژي گوسف
در دانشگاه ملبورن استراليا از آدرس اينترنتي  )۱۴ (گوسفند

http://rubens.its.unimelb.edu.au/~jillm/jill.htm 
مشخصات جايگاههاي مطالعه شده شامل . انتخاب شدند

ايمري، محل کروموزمي و دامنه آللي گزارش شده توالي پر
                                                                               
1. Marker Assisted Introgression 

واكنش بهينه سازي شرايط  . آورده شده است۱در جدول 
PCR  روي سه فاكتور مهم، غلظتMgCl2  ، دماي اتصال

براي ، واكنشبود و ساير جزئيات  PCR پرايمر و برنامه 
 ٢٥  مقدار:بهينه شد زير به صورت جايگاههاي مورد مطالعه

 ٢٥/٠، dNTPهر ميكرومولار ٢٠٠  ژنومی،DNAاز نانوگرم 
 كه با Taq واحد آنزيم پلي مراز ١هر پرايمر و ميكرومولار 

 و آب دوبار تقطير برای هر جايگاه MgCl2غلظت مطلوب 
 بعد از PCRفرآورده هاي . رسيد  مي ميكروليتر١٥به حجم

 درجه سانتي گراد به ٩٤واسرشت سازي اوليه در دماي 
بار مي شدند تا در % ٨وي ژل اكريلاميد  دقيقه، بر ر٣مدت 

 ٣٥ ولت، ٤٠٠( وات ١٥ با توان TBE 0.5Xمحيط بافري 
نمايان .  ساعت الكتروفورز شوند٥براي مدت ) ميلي آمپر

سازي باندها با روش موسوم به روش سريع رنگ آميزي نقره 
 ر  روش اتوماتيک و به کمک نرم افزاباندخواني با. انجام شد

One-D-Scanرکت  شSCAN ANALYTICS انجام 
  . گرفت

  اليز آمارينآ

 آناليز آماري براي محاسبه پارامترهاي مختلف ژنتيکي 
بر اساس تعداد و توزيع آللي بدست آمده برای جايگاههاي 

معيارهاي تنوع همچون . ميکروساتلايت انجام گرفت
 ،)HE ()Nei, 1978 ( مورد انتظارهتروزيگوسيتي

، شاخص محتواي (HO)ده هوموزيگوسيتي مشاهده ش
) Botestein et al, 1980 ((PIC) ٢اطلاعات پلي مورفيسم

 به PICمقادير. براي جايگاههاي مورد مطالعه محاسبه شد
منظور ارزيابي مفيد بودن يک جايگاه مارکري در آناليز 

تعيين اين مقادير براي هر جايگاه با . لينکاژي محاسبه شد
 Yeh et) و Ott, (HET 1997(هاي   استفاده از نرم افزار

al 1999) PopGene32 ٣احتمال همساني. انجام پذيرفت 
(I) (Paetkau et al; 1995) بعنوان پارامتر شناسايي 

 و با استفاده  در اين گله بر اساس توزيع فراواني آللي٤فردي
  .  محاسبه شداز فرمول زير

∑ ∑∑
>

+=
i i ij

jii pppI 24 )2(  

                                                                               
2. Polymorphism Information Content 
3. Probability of Identity 
4. Individual Identification 
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  العه شده مشخصات جايگاههای مط‐۱جدول 

Locus Motif Accession 
number 

Chr 
No Tm °C

Reported 
Allele Size 

(bp) 

Observed 
Allele Size 

(bp) 
Primer Sequence  

OarHH55 (AC)24 L13693 6 62 117-155 111-127 F:  GTTATTCCATATTCTTTCCTCCATCATAAGC         
R:  CCACACAGAGCAACTAAAACCCAGC 

OarAE101 (GT)22 L13692 6 63 99-123 106-128 F: TAAGAAATATATTTGAAAAAACTGTATCTCCCC  
R: TTCTTATAGATGCACTCAAGCTAG 

BM143 (GT)16 G18387 6 61 102-128 107-117 F: ACCTGGGAAGCCTCCATATC                                     
R: CTGCAGGCAGATTCTTTATCG 

BMS2508 (TG)15 AF394449 6 58 158 154-188 F:  AGGTTGACTTCTGTGTCTTTTC                                 
R:  GTT TCTTAGGGGAGTGTTGAT T 

LSCV43 - - 6 52 110-130 101-119 F:  CCAGAATATAGAGTTTTG TCAAG                           
R:  GCCTGATTTGTATTTGTATGAG 

CSSM18 (AC)17 U03798 18 58 116-134 112-118 F;  TGTGCATAATTTGTGTCCGTCCGGA                       
R;  AGGAATTCCCTCTAGAAAAGCAGGC 

OY3 - - 18 57 160 118-185 F:  TTTTGGTTTCACTTATTGTTTGAG                            
R:  CTCTGTCTAAAGAAGCTTTTCCC 

MCMA26 (GT)32 AF098961 18 52 188-212 192 F:  TCTCTGCTTTCCAGCCTTATTC                                 
R:  AGAGCTTTTAGGACAGCCACC 

DYMS1 - AJ621046 20 59 159-211 147-210 F:  AACAACATCAAACAGTAAGAG 
R:CATAGTAACAGATCTTCCTACA 

OarFCB304 (TC)22(
AC)15 

L01535 19 63 150-188 118-148 F:  CCCTAGGAGCTTTCAATAAAGAATCGG                
R:  CGCTGCTGTCAACTGGGTCAGGG 

OarAE64 (AC)25 L13869 7 55 122-158 116-148 F:  TGCAAGAAGGGCAGACCTTGGAG                          
R:  CAGACCACTCTCTTCCCTCCACG 

OarCP26 (GT)27 U15698 4 55 120-170 145-201 F: GGCCTAACAGAATTCAGATGATGTTGC                  
R: GTCACCATACTGACGGCTGGTTCC 

MCMA2 (GT)25 AF098773 13 52 157-201 160-195 F:  TCCAGGATTCATTATGTAGTAGAGCG                    
R:  TTTCAAGTGACTTCTCCCAGAGAC 

MAF64 (GT)15 M62993 1 63 109-141 113-147 F:  AATAGACCATTCAGAGAAACGTTGAC                   
R:  CTCATGGAATCAGACAAAAGGTAGG 

OarJMP58 (TG)20 U35058 26 52 133-159 143-178 F- GAAGTCATTGAGGGGTCGCTAACC                         
R- CTTCATGTTCACAGGACTTTCTCTG 

OarJMP29 (AC)23 U30893 24 58 96-150 90-141 F- GTATACACGTGGACACCGCTTTGTAC                     
R- GAAGTGGCAAGATTCAGAGGGGAAG 

MAF65 (AC)22 M67437 15 60 123-135 129-145 F: AAAGGCCAGAGTATGCAATTAGGAG                      
R: CCACTCCTCCTGAGAATATAACATG 

BM8125 (AC)18 G18475 17 55 116-122 112-123 F: CTCTATCTGTGGAAAAGGTGGG                               
R: GGGGGTTAGACTTCAACATACG 

  

 فراوانی های آللی مشاهده شده pj و piبطوری که 
 برابر Iمطابق تعريف . ام در جمعيت هستندjام و iهای  آلل

است با احتمال همسان بودن الگوي باندي دو فرد در جايگاه 
در نتيجه قدرت . مورد نظر که به طور تصادفي انتخاب شود

بيانگر احتمالي است که دو فرد انتخاب ) D=1-I(تشخيص 
ده بطور تصادفي، داراي الگوي باندي متفاوت بوده و قابل ش

مقادير تجمعي براي دو پارامتر . تشخيص از يکديگر باشند
 فوق بر اساس حاصلضرب مقادير هريک از جايگاههاي

‐به منظور بررسي تعادل هاردي. مطالعه شده بدست آمد
واينبرگ در جايگاههاي مورد مطالعه در اين جمعيت از 

G2ت درست نمايي يا آزمون نسب
T۸(  استفاده گرديد(.   

  نتايج
  FecBکاوش جهش 

مطالعه الگوي باندي مشاهده شده در الکتروفورز پس از 
داراي رکوردهاي هضم آنزيمي هيچ تفاوتي را بين حيوانات 

 bp ۱۹۰به طوريکه يک باند .  نشان نداددوقلو و تک قلوزا
 نشان مي اين مشاهده. بدون هيچ برش آنزيمي مشاهده شد

 ژن ۷۴۶ در موقعيت A→Gدهد که جهش انتقالي 
BMPR1B ‐ باعث جايگزيني اسيد آمين گلوتامين با 

در جمعيت مطالعه شده  (CAG→CGG)آرژينين 
به عبارت ديگر وجود جهش . گوسفند افشاري وجود ندارد

FecBBدر نمونه هاي مورد آزمايش رد شد .  
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  تنوع درون جمعيتی    
 مورد بررسي در اين مطالعه در  جايگاه۱۸تمامي 

 الگوي MCMA26جايگاه . گوسفند افشاري تکثير شد
بمانند بقيه مطالعات موجود . باندي مونومورفيک نشان داد

در منابع که تجزيه و تحليل آنها بر اساس داده هاي پلي 
ومورفيک حذف نمورفيک انجام شده، لازم است که نتايج مو

به شده براي معيارهاي نتايج محاس). ۲۱، ۱۳، ۲(شود 
  مختلف تنوع درون جمعيتي و نيز تشخيص فردي در جدول

  
  

صرفنظر از جايگاه مونومورفيک، در .  خلاصه شده است۲ 
 آلل به ازاي هر لوکوس ۶ آلل با ميانگين ۱۰۲مجموع 

 ۹ با MCMA2 و OarJMP58جايگاههاي . مشاهده شد
  و ,CSSM18, OarAE64آلل بيشترين و جايگاههاي 

BM8125 آلل کمترين پلي مورفيسم را نشان دادند۴ با  .
 مشاهده مي شود، دامنه اندازه آللي ۱همانطور که در جدول 

براي برخي از جايگاهها با دامنه آللي گزارش شده در 
  .مطالعات قبلي مطابقت ندارد

  

   در گوسفند افشاریOarJMP29الگوی باندی حاصل از الکترفورز جايگاه . ۱شکل 
  

  (HO)تعداد آلل موثر ، ) ne(تعداد آلل مشاهده شده، ) n. ( معيار های مختلف تنوع ژنتيکی برای جايگاههای مطالعه شده‐۲ول جد
  .  قدرت تشخيص(D)احتمال همسانی و ) I( هتروزيگوسيتي مورد انتظار، (HE)هتروزيگوسيتی مشاهده شده، 

Locus n ne HO HE PIC I D 

OarHH55
 

5 2.71 0.63 0.65 0.58 0.18 0.92 
OarAE101

 
6 2.94 0.83 0.76 0.70 0.10 0.90 

BM143 5 2.43 0.65 0.68 0.61 0.16 0.94 
BMS2508 7 2.38 0.76 0.70 0.65 0.13 0.87 

LSCV43 7 3.22 0.90 0.76 0.71 0.09 0.91 
CSSM18

 
4 2.32 0.40 0.61 0.54 0.21 0.79 

OY3 6 2.22 0.66 0.68 0.67 0.11 0.89 
OarFCB304 5 2.43 0.71 0.68 0.62 0.16 0.84 

OarAE64 4 3.86 0.51 0.62 0.61 0.15 0.85 
OarCP26 6 2.56 0.82 0.71 0.65 0.14 0.86 
MCMA2 9 5.21 0.72 0.80 0.78 0.05 0.95 

MAF64 7 6.11 0.80 0.83 0.81 0.04 0.96 
OarJMP58 9 7.12 0.91 0.85 0.84 0.03 0.97 
OarJMP29 7 3.58 0.86 0.72 0.68 0.11 0.89 

MAF65 5 3.21 0.85 0.69 0.64 0.15 0.85 
BM8125 4 3.36 0.82 0.70 0.58 019 0.81 
DYMS1 6 5.52 0.74 0.81 0.80 0.05 0.95 

Mean 6 3.48 0.74 0.71 0.66 0.12 0.88 
SD 1.59 1.45 0.14 0.07 0.08 0.05 0.05 
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يگوسيتي مشاهده شده ميانگين هتروزيگوسيتي و هتروز
بعنوان متداولترين پارامترهاي تنوع درون جمعيتي براي 

جايگاه مارکري . جايگاههاي مطالعه شده محاسبه شد
OarJMP58 و در %) ۸۵( بيشترين ميانگين هتروزيگوسيتي

 کمترين ميانگين هتروزيگوسيتي CSSM18مقابل جايگاه 
يگوسيتي ميانگين هتروزيگوسيتي و هتروز. را نشان دادند

 جايگاه پلي مورفيک بترتيب معادل ۱۷مشاهده شده براي 
0.72 (SD=0.07)0.74 و (SD= 0.13)  برآورد شد .

 در ارتباط با قابليت هر جايگاه براي استفاده در PICمقادير 
اين نتايج نشان مي ). ۲جدول (آناليز لينکاژي محاسبه شد 

 بالاتر از PICدهد که اکثريت جايگاهها با دارا بودن مقادير 
  .مي توانند در آناليز اسکن ژنومي استفاده شوند% ۶۵

همچنين پارامترهاي تشخيص فردي در اين تحقيق 
 ۲ که نتايج آن در جدول  را محاسبه شدD و Iهمچون 

اين محاسبات بر اساس توزيع آللي و با . آورده شده است
فرض تلاقي تصادفي و تعادل لينکاژي جايگاههاي مطالعه 

در شرايطي که جايگاهها . در جمعيت محاسبه مي شودشده 
مستقل از همديگر به توارث برسند، مقادير کل پارامترهاي 
تشخيص فردي، بصورت حاصلضرب تجمعي تک تک مقادير 

البته در اين مطالعه بدليل وجود . جايگاهها بدست مي آيد
پيوستگي در برخي جايگاهها مقادير تئوريکي محاسبه شده 

ق، نمي تواند برآورد صحيحي از مقادير واقعي اين بدين طري
پارامترها در اين جمعيت باشد و لازم است که تصحيح روي 

از اينرو مقادير تجمعي براي . اين مقادير صورت گيرد
پارامترهاي تشخيص فردي با حذف جايگاههاي پيوسته و با 
درنظر گرفتن موثرترين جايگاه روي کروموزوم مشترک 

بطوريکه مقدار کل احتمال همساني بر اساس . محاسبه شد
 برآورد گرديد که 3.128E-13 جايگاه پلي مورف معادل ۱۲

بر . بدين ترتيب قدرت تشخيص نزديک به واحد خواهد بود
نسبت درستنمايي همه اساس نتايج حاصله  از آزمون 

 انحراف معني داري از تعادل جايگاههای مطالعه شده
  . )P > ٠٥/٠(ند  واينبرگ نشان داد‐هاردي

  
  بحث 

وجود جهش ) هرچند اندک(در اين تحقيق احتمال 
مسئول در پديده چند قلوزايي نژاد برولا در نمونه هايي از 

 براي DNAنتايج تست مستقيم . نژاد افشاري بررسي شد
شناسايي افراد حامل جهش نشان داد که اين جهش در 

اين مشاهدات ترديدها و . جمعيت مورد مطالعه وجود ندارد
به منظور . سئوالات ما را در اين خصوص بر طرف مي سازد

شتاب بخشيدن به پروسه پالايش ژنوم در طول نسل هاي 
بک کراس لازم است که کل ژنوم با فاصله مناسبي بوسيله 

تعداد پيش بيني شده در . رکرهاي پلي مورف اسکن شودما
جايگاههاي .  مارکر ميکروساتلايت است۱۰۰اين پروژه 

انتخاب شده بعنوان نمونه اي از جايگاههای پيش بيني شده 
با هدف بررسي محتواي پلي مورفيسم گله مورد نظر انتخاب 

 راس ۵۰۰گله ای که در حال حاضر متشکل از . شدند
 و از آغاز تشکيل آن بصورت سيستم بسته و با گوسفند است

تمامي . جفت گيري هاي کنترل شده نگهداري مي شود
جايگاهها در جمعيت مورد مطالعه تکثير شدند و صرفنظر از 

 بقيه جايگاهها مقدار پلي مورفيسم MCMA26جايگاه 
عليرغم افزايش تعداد مطالعات در . متوسطي را نشان دادند

تيکی در گونه های دامی، تعداد گزارشات ارتباط با تنوع ژن
اندکی از بررسی تنوع ژنتيکی در جمعيت های بسته 

برای . گوسفند برای مقايسه با نتايج تحقيق حاضر وجود دارد
تنوع ژنی جمعيتی از ) ١٩٩٧(پتيت و همكاران مقايسه، 

 را بر Caroux-Esplnouse mouflonگوسفندان وحشی 
و با /. ٥٩روساتلايت گاوی اساس آناليز شش جايگاه ميک

در .  آلل به ازای هر جايگاه گزارش نمودند٢/٤ميانگين 
تحقيق مشابهی ميانگين تنوع آللی برای جمعيت بسته و 

 با Soay  St. Kildaمديريت نشده ای از گوسفندان وحشی
.  گزارش شد٤٢/٥ مارکر ميکرو ساتلايت برابر ٢٤استفاده از 

 حايگاه ميکروساتلايت ١٠ تنوع )٢٦(در تحقيق ديگری 
 را در جمعيت اصلاحی گوسفند FecBپيوسته با جايگاه 

بررسی نموده و سطح متوسطی از ) گله عباس آباد(بلوچی 
با .  آلل گزارش نمودند٤٣/٥تنوع ژنتيکی را با ميانگين 

توجه به اين واقعيت که در طول سالهای گذشته برای 
ونی، سيستم جلوگيری از کاهش تنوع ژنی و افزايش همخ

جفت گيري کنترل شده ای بر اين گله اصلاحی حاکم بوده 
است سطح نسبتا بالای هتروزيگوسيتی در گله را ميتوان 

با اين حال مقايسه نتايج اين . بدين شکل توجيه نمود
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تحقيق در ارتباط با معيارهاي تنوع درون جمعيتي با 
وم هاي گزارش شده در بانک هاي اطلاعاتي پروژه ژن داده

گوسفند بطور کلي کاهش محسوسي را در بيشتر 
   .جايگاههاي مطالعه شده نشان مي دهد

نتايج حاصل از مطالعه تنوع آللی در جايگاههای 
ميکروساتلايت در اين تحقيق نشان مي دهد که اين مارکرها 
مي توانند با دارا بودن محتواي پلي مورفيسم بالا در آناليز 

 منشاء ژنوم دهنده و گيرنده تفکيک قطعات کروموزومي از
در اين ميان . در طول نسل هاي بک کراس موثر باشند

مي تواند بعنوان شاخصي براي تشخيص نيز  D پارامتر
قطعات کروموزومي در برگيرنده جايگاه مارکری مورد 

از سوي ديگر تفاوت مشاهده . مطالعه درنظر گرفته شود
عه شده در شده در دامنه اندازه آللي جايگاههاي مطال

نژادهاي گيرنده و دهنده نيز مي تواند در تسهيل تعقيب 
قطعات کروموزومي در طول نسل هاي بک کراس و فرآيند 

لذا با تعميم نتايج تنوع ژنتيکي . پالايش ژنوم مفيد باشد
مشاهده شده در جايگاههاي مطالعه شده به بقيه 
جايگاههاي پيش بيني شده پروژه اصلي مي توان اميدوار 
بود که اعمال استراتژي ورود ژن بکمک مارکرهای ژنتيکی 

  . در اين پروژه عملي باشد
نتايج اين مطالعه مقدماتي نشان مي دهد که اولا جهش 
مسئول فنوتيپ چندقلوزايي برولا در جمعيت مورد مطالعه 

عليرغم اعمال اصلاح و ثانيا، . از نژاد افشاري وجود ندارد
يري بسته گله، هنوز سطح انتخابي و نيز سيستم جفت گ

 که نسبتا بالايي از چندشکلی در گله مورد نظر وجود دارد
مي توان از آن در فرآيند پالايش ژنوم افشاري در نسل هاي 

اين نتايج امکان تصميم گيري براي . بک کراس استفاده کرد
اميد . شروع تلاقي ها، با هدف ورود ژن را تسهيل مي نمايد

به نژاد افشاري در رسيدن به اهداف است که ورود اين ژن 
اصلاحي اين نژاد مفيد بوده و به افزايش بهره وري توليد در 

 .مزارع پرورش گوسفند منجرگردد
  

  سپاسگزاری
اين تحقيق در آزمايشگاه ژنوميکس پژوهشکده 

 انجام )RIPB(فيزيولوژی و بيوتکنولوژی دانشگاه زنجان 
انيم از آقايان در اينجا بر خود لازم مي د. گرفته است

مهندس حسين سعيد محمدی بخاطر زحمات ايشان در 
جمع آوری داده هاي مزرعه ای و حسين مهری در کمک به 

از همينطور . انجام کارهاي آزمايشگاهي تشکر نماييم
سازمان جهاد کشاورزی استان زنجان به خاطر حمايت از 

 به FecBوارد نمودن ژن  ((پروژه پژوهشی کاربردی انجام 
 و نيز از معاونت امور دام )) MAI به روش گوسفند افشاری

 تشکر آنوزارت جهاد کشاورزی در تامين بودجه تحقيقاتی 
  .مينمايمي 
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