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Body weight trait as a polygenic trait in animal breeding has a high impact on the 

profitability of poultry industry. For this reason, identifying the genetic loci associated 

with this trait is important. In typical GWAS, the analyses are based on the regression 

of single nucleotides on the observed phenotypes. In these methods, it is assumed that 

all genetic variables follow a normal statistical distribution which this is inconsistent 

with new findings about the role of some genomic loci. In contrast to these methods, 

in the Bayesian method it is possible to define more than one statistical distribution for 

the effects of variables. Therefore, the present study was performed to identify causal 

single nucleotide polymorphisms (SNPs) associated with body weight  in 9, 10, 11 and 

12 weeks of age, in an F2 crossbred chicken population between Arian line and native 

chickens of Azerbaijan province using BayesCpi methodology. Finally, 10 significant 

markers for body weight at different ages were identified. These SNPs are close to or 

within 8 genes and are distributed on 6 chromosomes. Of the above genes, 7 genes 

encode proteins and 1 ncRNA gene. To identify genes associated with each SNP in 

candidate regions, 0.5 Mb around each SNP was considered significant. Results can 

be used in genomic selection and marker or gene assisted selection to improve growth 

rate in chicken. 
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Extended Abstract 

Introduction 

Body weight as one of the most important carcass traits in chickens is of critical importance in meat production. This 

trait is regulated by different genetic factors (including genetic polymorphism, genetic background, and gene expression). 

Therefore, genetic studies focused on this trait are of great importance. In this regard, the identification of genome 

polymorphisms and genes affecting body weight (by genome wide association studies) provide the necessary information 

to select and improve this trait based on markers.  Different methods have been used to identify the genetic factors affecting 

polygenic traits. Among them bayes methodology due to the simultaneous use of all SNPs in a regression model is a suitable 

alternative to overcome excess of false positives and the overestimation of SNPs effects which is created when using 

common methods such as least squares. For this reason, Bayesian methods based on Gibbs sampling technique have been 
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considered as a new method. Therefore, the present study was conducted with the aim of identifying genes affecting the 

body weight trait using the BayesCpi method. The population under study was an F2 population of crossbred chickens, 

which are more beneficial than random populations in reducing errors and improving mapping accuracy. 

 

Background and objectives 
The aim of the present study is to identify SNPs associated with body weight in late growth stages in a population of 

mixed chickens. For this purpose, Bayesian methods based on Gibbs sampling technique are used as a new method and an 

F2 population of mixed chickens. Because in most breeding studies, the importance of statistical methods is considered, 

and the F2 population leads to a reduction in errors and improvement of mapping accuracy. 

 

Materials and method 
The required phenotypic data were collected from an F2 generation created in the Poultry Breeding Research Center, 

Faculty of Agriculture, Tarbiat Modares University. To create this population, a cross was made between a commercial 

broiler line (Arian (AA)) and a native Iranian chicken (NN) (Urmia). The choice of Arian chicken was due to its body 

weight and meat quality characteristics. Urmia chicken was also chosen due to its greater resistance to diseases and 

pathogens. After 23 generations of selection, finally 450 F2. All weightings were done after 8 hours of fasting and weekly 

using a digital scale with a capacity of 50 kg and a measurement accuracy of 1 gram. Genotypic data were also obtained 

from 312 birds of the F2 generation using Illumina 60k SNP chips.ّ Finaly, crossbred regression model and GS3 software 

were used for data analysis. After identifying the markers using the ncbi website and considering 0.5 Mbp around each 

SNP, genes close to them were identified. 

 

Result 
Using the Bayes factor of 150 as significant thresholds, 10 SNP markers and eaight candidate genes were identifed for 

body weight at ages 9–12 weeks. These markers and genes were distributed on six chromosomes of which 6 were protein-

encoding genes and the rest were noncoding regions (MIR135A2 and LOC112531721). The identified genes included 

AKR1D1, XPO7, CSMD2, SEPT8, LMO7 and SHISA6, and had different metabolic functions. Results can be used in 

genomic selection and marker or gene assisted selection to improve growth rate in chicken. 
 

Conclusion 

Our results have provided 10 SNP markers for body weight at ages 9, 10, 11 and 12 weeks which provide appropriate 

information to help identify the genes affecting the body weight trait in the end ages of chickens. The results of the present 

study, confirming the previous studies, prove the role of macro-chromosomes in controlling growth traits.  
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  ها:واژهکلید
 ،دایوزن بدن، ژن کاند ن،یزیروش ب

 یکل ژنوم، چندشکل شیمطالعه پو
 .یدیتک نوکلئوت

صنعت  یبر سودآور ییدر اصلاح نژاد دام اثر بالا کژنییصفت پل کی عنوانصفت وزن بدن به
است.  تیصفت حائز اهم نیمرتبط با ا یکژنتی هایجایگاه ییشناسا رو،نیپرورش مرغ دارد. ازا

بر حسب  یدیتک نوکلئوت ونیبر اساس رگرس هالیوتحلهیتجز ،یژنوم معمول شیدر مطالعات پو
 یرهایاست که کل متغ نیها، فرض بر اروش نی. در اباشدیشده ممشاهده یهاپیفنوت
 شتریدر مورد نقش ب دیجد یهاافتهیکه با  کنندیم یروینرمال پ یآمار عیتوز کیاز  ،یکیژنت
 در ها،روش نیندارد. برخلاف ا یهمخوان گر،ید یو نقش کمتر برخ یژنوم هایگاهیجا یبرخ

وجود دارد.  رهایاثرات متغ یبرا یآمار عیتوز کیاز  شیب فیعرامکان ت ،یزیب هایروش
مؤثر بر صفت وزن بدن  یتک مارکر ینشانگرها ییحاضر باهدف شناسا یمطالعه رو،نیازا

( و با استفاده از اطلاعات نسل دوم یهفتگ 12و  11، 10، 9رشد ) یانیپا نیمرغ در سن
استان  یبوم یهاو مرغ نیآر نیلا نیدوطرفه ب یشده از تلاق جادیا ختهیآم هایجوجه

وزن بدن  یبرا دارینشانگر معن 10 ت،یانجام شد. در نها Cpi زیآذربایجان با استفاده از روش ب
واسطه وجود عدم تعادل به ایو  یصورت سببها بهSNP نیشدند. ا ییمختلف شناسا نیدر سن

بر صفات  یداریطور معنبه اند،شدهعیشش کروموزوم توز یبا هشت ژن که بر رو یوستگیپ
ژن  کیو  نیشده، هفت ژن، کد کننده پروتئ ییشناسا یهامورد مطالعه اثرگذارند. از ژن

ncRNA مرتبط با هر  هایژن ییشناسا ی. براباشندیمSNP دا،یدر مناطق کاند Mb 0/5  اطراف
انتخاب به کمک  و یمطالعه حاضر، در انتخاب ژنوم جیدر نظر گرفته شد. نتا داریمعن SNPهر 

 باشندیبهبود سرعت رشد در مرغ موثر م یژن برا اینشانگر 

موثر بر وزن بدن در  یکیعوامل ژنت ییدر شناسا زیب یاستفاده از روش آمار(. 1404)رسول  ،یزیاکبر و واعظ ترش یعل ،یمسعود رضا؛یعل ،یاحسان نب؛یز ،یعسگر: استناد

:DOI     .301-315(، 2) 56 ،رانیا نشریه علوم دامی. ختهیآم یگوشت یاز جوجه ها تیجمع کیرشد در  یینها نیسن
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 مقدمه
. خوراک مصرفی انسان مانند طیور قرار داشت نقل زمینی و دریایی و حمل هایراه تلاقی محل در ایران وسطی، قرون در

به طوری که، . شد تسهیل طیور جمعیت گسترش و توسعه همسایه، کشورهای و ایران اطراف متعدد در هایبدنبال جنگ
این (. Mohammadabadi et al. 2010) است کرده تایید باستان دوران را در ایران در مرغ وجود شناسی، باستان هایکاوش

 1000 و میلاد از قبل سال 3900 تا 3800 به مربوط ترتیب به( ایران شرقی جنوب) یحیی تپه در اکتشاف شامل دو تحقیقات
 باشدمیلاد می از قبل سال 1000 به متعلق( ایران غربی شمال) سلیمان تخت در دیگری و میلاد از قبل سال

(Mohammadifar et al. 2014; Mohammadifar and Mohammadabadi 2017 .)منبع تامین در مرغ دیگر، سوی از 
 ژنومی مطالعات در نمونه حیوان عنوان یک به همچنین و سانان برای( مرغ تخم و گوشت تولید) بالا کیفیت با پروتئین اصلی

 نیاز تامین برای جوجه میلیاردها ساله هر . به طوری که،(Shahdadnejad et al. 2016; Khabiri et al. 2023) مطرح است
 در مطالعات بنابراین(. Mohammadifar and Mohammadabadi 2018) شوندداده می پرورش حیوانی پروتئین دائمی
 (. Wang et al., 2012) است پزشکی و طیور پرورش صنعت در خاصی ارزش دارای مرغ ژنوم مورد

 عوامل توسط صفت گوشت دارد. این تولید در ایویژه اهمیت مرغ، در لاشه صفات ینترمهم از یکیعنوان به بدن، وزن
(. Saadatabadi et al. 2023شود )یم تنظیم( ژن بیان و ژنتیکی زمینه ژنتیکی، مورفیسم پلی)ازجمله  مختلف ژنتیکی

گذشته،  قرنمین . طی(Pan et al. 2024)است  برخوردار بالایی اهمیت از متمرکز بر این صفت ژنتیکی مطالعات بنابراین،
است آمده دستبهاقتصادی، باارزش  و عنوان یک صفت مهمبه گوشتی، رشد مرغ سرعت در یتوجهقابل هایپیشرفت

(Emmerson 1997 .)رشد برای ازیموردن روزهای تعدادتوجه قابل کاهش به منجر بدن، وزن برای شدید ، انتخابکهیطوربه 
 .(Emmerson 1997)مصرفی شده است  خوراک تبدیل در میرمستقیغ بهبود همچنین بازار، وزن مطلوب پرنده و رسیدن به

 کمک به انتخاب لازم جهت اطلاعات بدن، وزن برمؤثر  مسبب هایژن و ی سطح ژنومهایچندشکل در این راستا، شناسایی
با . انتخاب بر مبنای ژن، (Goddard and Hayes 2009)کنند این صفات فراهم می بهبودمنظور بهها را ژن نشانگرها و

دهد قرار می را تحت تأثیر ارگانیسم یک خاص صفات با مرتبط ژنومی یهامکان یتوجهطور قابلبهیش هموزیگوسیتی، افزا
(Kim et al. 2018).  

ژنوم هستند که  ها درواریانت نوع ترینرایج ،Single-nucleotide polymorphism (SNP))) مارکری تک نشانگرهای
 اندشده استفاده ( Genome-wide association study(GWAS)) ژنوم مطالعات پویش انجام برای گستردهطور به
(Goddard et al. 2016تراشه .)های SNP، انجام GWAS دام، در مهم اقتصادی صفات یژهوبه پیچیده، صفات برای را 

است. شده گزارش نژاد حیوانات اصلاح در GWAS موفق کاربرد مورد در متعددی اند. مطالعاتکردهصرفه ه ب مقرون و ممکن
 (Goddard et al. 2016) کنندمعرفی می اقتصادی مهم صفات را برای داریمعنی نشانگرهای یا هااین مطالعات، درنهایت ژن

 نشانگرهایتنها نه گزارشات، این .(Howard et al. 2017)قرار بگیرند مورداستفاده  ژنومی بینیانتخاب/پیش در توانندمی که
 زیربنای ژنتیکی هایمکانیسم توضیح به کمک برای را مهمی اطلاعات توانندمی بلکه کنند،می ارائه را مولکولی مرتبط با صفات

اصلاح  یهابرنامه در گستردهطور به ژنومی انتخاب پویش ژنوم و . مطالعات(Howard et al. 2017)دهند  ارائه صفات این
 . (Risch and Merikangas 1996) اند.شدهگرفته کار طیور به و نژاد دام

 ,Asgari et alاند )گرفته قرار استفاده موردژنیک بر صفات پلی مؤثرهای مختلفی برای شناسایی عوامل ژنتیکی روش

تصحیح بنفرونی  و کاربرد p-valueبر مبنای  مربعات حداقل روش (. در این راستا، اولین روش استفاده شده،2024
(Bonferroni) است (Costa et al. 2015)، برآورد بیش و کاذب مثبت بالای نتایج میزان مشکلاتی نظیر این روش دارای اما 

 مدل، در هاSNP همه اززمان هم استفاده دلیل به BayesCpi روش. (Peters et al. 2012)باشد می SNP و QTLاثرات 
 .(Asgari et al. 2021)باشد  کاذب بالای مثبتمیزان  و SNP اثرات از برآورد بیش بر غلبه برای تواند جایگزین مناسبیمی

کند، آنالیز میزمان طور همبه نشانگرها را همه که مدلی قرار دارند، SNP زیادی تعداد ریتأث تحت کمی صفات باتوجه به اینکه
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 Fritz and)شد تری داشته بادقیق تواند نتایجکنند، میجداگانه آنالیز می صورتبهنشانگرها را  که ییهامدل نسبت به

Boichard 2013) های بیزی مبتنی باشد. از این رو، روشمی مدنظری آماری هاروش. در اکثر مطالعات اصلاح نژادی اهمیت
. از سوی دیگر، برای (Asgari et al. 2021) اندقرارگرفته موردتوجهعنوان یک روش نوین برداری گیبس بهبر تکنیک نمونه

 هایسودمندتر از جمعیت یبردارنقشه دقت بهبود و خطاه میزان کاهش در 2F شدهیطراح ژنوم، جمعیتانجام مطالعات پویش 
 استفاده بدن با وزن صفت بر مؤثر هایژن مطالعه حاضر، با هدف شناسایی . بنابراین،(Ledur et al. 2010) باشدیم تصادفی

 حاضر هایداده روی بر پیش از این، یک مطالعه از مرغان آمیخته، انجام شد. اگرچه 2F جمعیت یک در BayesCpi روش از
 فرض ، اما این مطالعه با(Emrani et al. 2017)است  شده منتشر مختلط خطی مدل و یافته تعمیم خطی مدل از استفاده با

 مناطق هایمکان و اندازه در ا و ایجاد تفاوتمنجر به کاهش خط بیزی، هایروش مانند دیگر آماری هایروش از استفاده اینکه
  .شود، انجام گرفتشده می شناسایی

 

 شناسی پژوهشروش
 های فنوتیپیجمعیت مورد مطالعه و  داده

 آذربایجان بومی مرغان ( وAA) آرین لاین نر گوشتی مرغ بین دوطرفه تلاقی از تحقیق این درمورداستفاده  پرندگان 
(NN )لاین هایشدند. جوجه داده پرورش( گوشت تولید ومرغ دومنظوره )تخم نژاد یکعنوان به بومی، مرغ. آمدند دست به 

 بالای ایمنی با ظرفیت رشد کند بومی هایسویه از یجانآذربا بومی مرغان و گوشتی تجاری با رشد سریع هایسویه از آرین
 گرفتند. مرغان قرار شدید انتخاب تحت گوشت، کیفیت هایویژگی و بدن وزنازنظر  آرین هایهستند. جوجه ایران در بدن

ت بیشتری مقاوم زایماریب عوامل و هایماریب برابر در آرین هایبه جوجه نسبت و بوده انتخاب طبیعی نیز تحت آذربایجان بومی
خروس( از ایستگاه  23مرغ و  26پرنده،  49پرندگان لاین آرین ) سویه، دو این بین احتمالی ژنومی با توجه به فاصله .داشتند

خروس( از ایستگاه پرورش و اصلاح نژاد مرغ بومی  39مرغ و  40پرنده،  79پرورش و اصلاح نژاد مرغ آرین و پرندگان بومی )
اری دانشکده کشاورزی دانشگاه به سالن مرغد 1390هفتگی، در اسفند  13استان آذربایجان غربی واقع در ارومیه، در سن تقریباً 
جوجه آمیخته  35مادر بومی( و  ×جوجه آمیخته )پدر آرین  95( شامل F1)تربیت مدرس منتقل شدند. ابتدا پرندگان نسل اول 

ببین چهار  F1 ایجاد شدند. برای این منظور، نرهای F1پرندگان  متقابل از تلاقی F2 مادر آرین(، سپس، جمعیت ×)پدر بومی 
 تولید half-sibخانواده  و هشت full-sib خانواده 52شش هچ،  در F2 پرنده 450 یت،نها در و شده تقسیم ماده تا هشت

کاهش  یج باتدربه و منتقل گرادیسانت درجه 30 دمای انفرادی با هایقفس گروهی، سپس، به صورتبهابتدا  پرندگان گردید.
 جیره اول هفته دو در هابرای تغذیه جوجه. گراد پرورش یافتندیسانت درجه 22 نهایی در نهایت در دمای تا دما مواجه شدند،

 و CP 20٪ها از سن سه تا هشت هفتگی با جیره رشد )شد. این جوجه استفاده یلوکالری(ک 3025 و CP 8/22٪)کننده شروع
 برابر درها پرورش یافتند. مرغ یلوکالری(ک 3070 و CP 18٪) هفتگی با جیره تکمیلی 12یلوکالری( و سپس، تا سن ک 3060

 هر از قبل ها،یریگاندازه دقت افزایش در اختیار داشتند. برای آزادصورت به آب و نشده و خوراک واکسینه بیماری هیچ
 های کمتر از یکها در وزنهفتگی و انفرادی ثبت گردید. پرنده صورتبهها شد و وزن اعمال گرسنگی ساعت 8 ی،کشوزن

های بیشتر از گرم و در وزن 01/0گیری یله ترازوی آزمایشگاهی دیجیتالی به ظرفیت یک کیلوگرم و دقت اندازهوسبهکیلوگرم 
یری یک گرم توزین شدند. برای مطالعه حاضر گاندازهکیلوگرم و دقت  50یله ترازوی دیجیتالی به ظرفیت وسبهیک کیلوگرم 

 (.Emrani, 2016هفتگی، استفاده گردید ) 12و  11، 10بدن )گرم( در سنین نه، برای وزن  شدهثبتهای از داده

 های ژنوتیپیداده
های پنج سی سی آغشته به با استفاده از سرنگ 2Fهای نسل نمونه خون از ورید بال پرنده 312های ژنوتیپی شامل داده

نیم مولار و مقدار یک میلی لیتر خون از هر پرنده بود که برای تعیین ژنوتیپ به دانشگاه آرهوس  EDTAماده ضد انعقاد 
( هسته دارای قرمز گلبول) کامل خون هاینمونه نمکی از تغییریافته و شدهدانمارک ارسال شدند. با استفاده از روش بهینه
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 DNAاز دو روش اسپکتوفتومتری حجم معینی از  DNAت به منظور تعیین کمیت و کیفی. شد انجام ژنومی DNA استخراج
رقیق شده و شدت نور در طول  TEزدایی شده( و یا بافر ژنومی به نسبت به نسبت خاصی با آب دو بار تقطیر )یا آب یون

ردید. دهد محاسبه گرا نشان می DNAنانومتر خوانده شدند و نسبت بین این دو که برآوردی از خلوص  280و  260های موج
 نشانگر 54340 نمونه هر انجام شد و برای Illumina 60k SNP chipتجاری پنل از استفاده با ها نیز،تعیین ژنوتیپ نمونه

SNP ژنوتیپ تعیین ( شدEmrani, 2016) .افزارنرمیله وسبه هاکیفیت داده کنترل از پس plink  تعدادی از 1.9نسخه ،SNP ها
همچنین  ها حذف گردیدند.درصد و فراوانی آللی جزئی کمتر از پنج درصد از داده 10بیشتر از یل خطای تعیین ژنوتیپ به دل

 از انحراف با ی همه نشانگراز طرف .ندحذف نشد هااز آنالیز کدام،یچدرصد داشتند و ه 90 تر ازبالا فراخوانی نرخ هاهمه نمونه

برای هر آنالیز و تعداد پرنده در هر سن در جدول  داستفادهمورهای SNP( حذف شدند. تعداد 6−10واینبرگ )-هاردی تعادل
 آورده شده است. 1شماره 
   

 برای هر آنالیز SNPدر سنین مختلف و تعداد  F2تعداد پرنده نسل  .1جدول  

 SNPتعداد نشانگر  (g)میانگین وزن )انحراف معیار(  تعداد رکورد برای هر آنالیز سن مرغ

 43596 1935 ± 363 305 هفتگی 9

 43577 2283 ± 420 300 هفتگی 10

 43674 2573 ± 472 278 هفتگی 11

 43496 2854 ± 523 192 هفتگی 12

 

 هادادهآنالیز آماری 

ژنیک عنوان اثرات ثابت و اثرات پلیکه اثرات جنس و هچ به ، از مدل رگرسیونی چند مارکری استفاده شدهادادهبرای آنالیز 
 زیر بود: صورتبه شدهاستفادهقرار گرفتند. مدل  در مدلعنوان اثرات تصادفی و نشانگرها به

 
eWgZu b (1رابطة   Xy  

 bسازد، ها مرتبط میماتریس طرحی که اثرات سیستماتیک را به فنوتیپ X ها،بردار مربوط به فنوتیپ yدر مدل فوق، 
یک ژنیپلبردار اثرات تصادفی  u سازد،ها مرتبط میماتریس طرح که اثرات تصادفی را به فنوتیپ Zبردار اثرات سیستماتیک، 

 SNPبردار تصادفی از اثرات  g (،n)برای هر حیوان  (s)ها SNPشامل ژنوتیپ  (n*s)یک ماتریس  W افراد موجود در شجره،
انجام گردید  GS3افزار نرم باشد. این آنالیز درمی ماندهیباقبردار تصادفی از اثرات  eو 

(3https://github.com/alegarra/gs/;2011 .) 
ژنتیک و . مقادیر اولیه برای واریانس پلی(Varona et al. 2001)شد  برآورد BayesCpi روش ازاستفاده  ها باSNP اثر

انجام شد.  کارلومونتیری با زنجیره مارکوف گنمونهمحاسبه گردید و  DMUافزار مانده نیز با استفاده از نرمواریانس باقی
چرخه ذخیره  10هر  انجام گرفت و نتایج 20.000( با دور سوخته MCMCزنجیره مارکوف ) 100.000، آنالیزها با درمجموع

ی موردبررس R افزارنرم ازمانده با استفاده یباقاکم پسین واریانس ژنتیکی و یله رسم پلات از تروسبهها، گردید. همگرایی نمونه
 p-valueدر این روش بجای  یر نیست.پذامکان با استفاده از روش بیز  SNP برای اثرات p-valueقرار گرفت. به دست آوردن 

ها در صفات SNP یداربرای ارزیابی معنی که (Varona et al. 2001)شود ( استفاده میBayes Factor (BF)از فاکتور بیز )
 زیر محاسبه گردید: صورتبه

 

https://github.com/alegarra/gs3/
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p  اثراحتمال پسین ازSNP شود، ها یک اثر غیر صفر اختصاص داده میهایی است که به آنπ  احتمال پیشین ازSNP هایی

 .(Kass and Raftery 1995)گیرند است که در آنالیزها قرار می
طور به تواننشانگرها را می از زیادی وجود ندارد، زیرا تعداد Bonferroni شود، نیازی به تصحیحاستفاده می BF زمانی که

 مورداستفاده ها،SNP داریمعنی تشخیص های زیر جهت. در ادامه مقیاس(Costa et al. 2015)وتحلیل کرد یهزمان تجزهم
 :اندشدهاستفاده هاQTL برای شناسایی (Varona et al. 2001)ها نیز این مقیاس دیگر مطالعات گرفتند. در قرار

BF = 3 – 20، داریمعنی برای ضعیفی شواهد SNPs دهدمی ارائه. 
BF = 20 – 150، داریمعنی برای قوی شواهد SNPs دهدمی ارائه. 
BF <  150، داریمعنی برای قوی خیلی شواهد SNPs دهدمی ارائه. 
 .اندشدهگرفتهدر نظر  150بیشتر از  BFبا  هاSNPاین مطالعه،در 

 آنالیز بیوانفورماتیک

بعد از انجام آنالیز، نشانگرهایی که اثر معنادار بر فنوتیپ مربوطه داشتند برای آنالیز بیوانفورماتیکی استفاده شدند. پایگاه 
، برای (https://www.ncbi.nlm.nih.gov)و نقشه ژنوم مرغ  NCBI (/https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp) داده

( https://www.uniprot.org)سایت  از ژن هر قرار گرفت. برای تعیین وظایف مورداستفادهدر ژنوم  SNPsتعیین موقعیت 
UniProt وGeneCards (http://www.genecards.org) برای بررسی  .شد استفادهQTL مرتبط با وزن  شدهگزارشهای

و پایگاه  Animal QTL Database( https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/indexبدن از سایت )
(https://www.genome.jp/kegg )KEGG شده استفاده گردید.یمعرفهای برای مطالعه مسیرهای بیوشیمیایی ژن 

 

 های پژوهش و بحثیافته
داشتند  150دار شد. این نشانگرها یک بیز فاکتور بیشتر از یمعن SNP نشانگر 10هفتگی،  12تا  برای وزن بدن در سنین نه

اند. شدهیعتوزدار برای سنین مختلف داخل یا نزدیک هشت ژن بوده و بر روی شش کروموزوم یمعن. نشانگرهای (4-1شکل )
( هستند. برای شناسایی Non-coding Ribonucleic acid) ncRNAاز این تعداد، شش ژن، کد کننده پروتئین و دو ژن، 

های SNPهای حاوی دار در نظر گرفته شد. ژنمعنی SNPاطراف هر  Mbp 5/0 در مناطق کاندیدا، SNPهای مرتبط با هر ژن
ه( به آن س'پنج یا 'ترین ژن )به انتهای یکنزدداخل ژن،  SNPو در صورت قرار نداشتن  صفر( بافاصله) ذکرشدهدار معنی

باشند ی میاکد کنندهکوچک غیر  RNAهای توالی ،ncRNA یها(. ژن2در نظر گرفته شد )جدول  SNPبین ژن و  بافاصله
 ویرایش ها درتوانند وظایف مهمی در سلول داشته باشند. این توالیکنند، اما میسازی حمل نمیینپروتئکه اطلاعاتی را برای 

 MIR135A2، ژن ncRNAهای . از ژن(Costa et al. 2015)دخالت دارند  سلولی چند وجوداتم در از رونویسی پس ژن بیان
های در پژوهش. اندشدهییشناسا هفتگی 12 سن در بدن برای وزن LOC112531721ژن  و هفتگی نه سن در بدن وزن برای

شده ییشناسا MIR135A2و ژن  Gga_rs15254475هایی برای وزن بدن در سن نه هفتگی، پیرامون نشانگر QTLپیشین 
 . (Nadaf et al. 2009)است 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.uniprot.org/
http://www.genecards.org/
https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index
https://www.genome.jp/kegg/


 309و دیگران عسگری /... یینها نیدر سن موثر بر وزن بدن یکیعوامل ژنت ییدر شناسا زیب یاستفاده از روش آمار پژوهشی( -)علمی 

 

 

در جدول دو ارائه شده  هاشده برای آنییشناساترین ژن شده برای سنین مختلف و نزدیکییشناساهای SNPنشانگر 
 وزن افزایش و رشد در نحوی به هرکدام مختلف متابولیکی عملکردهای داشتن با پژوهش، این در شدهشناسایی هایژن است.
 .باشندمی درگیر بدن

 
  هفتگی 12 تا 9 سنین در بدن وزن با مرتبط هایژن و موقعیت دار،معنی هایSNP نشانگر .2جدول 

 کروموزوم صفات
های SNPنشانگر 

 دارمعنی
Bayes 

Factor 
ترین ژن به یکنزد

 نشانگر

 از کاندیدا ژن فاصله

 (base pairنشانگر )
 فراوانی آللی

 Gga_rs315478364 491/973 AKR1D1 DKb 83.8 48/0 1 هفتگی 9در وزن بدن 

 Gga_rs15254475 514/329 MIR135A2 DKb 44 43/0 1 هفتگی 9وزن بدن در 
 Gga_rs15998756 989/233 XPO7 0 44/0 22 هفتگی 9وزن بدن در 
 Gga_rs315478364 582/3443 AKR1D1 DKb 83.8 48/0 1 هفتگی 11وزن بدن در 

 Gga_rs15206035 302/256 CSMD2 0 32/0 23 هفتگی 11بدن در وزن 
 Gga_rs15709788 150/186 SEPT8 0 50/0 13 هفتگی 11وزن بدن در 
 Gga_rs15476136 023/509 LMO7 DKb 3 34/0 1 هفتگی 12وزن بدن در 

 Gga_rs15036268 280/336 SHISA6 0 46/0 18 هفتگی 12وزن بدن در 
 Gga_rs14170929 853/201 LOC112531721 0 50/0 2 هفتگی 12وزن بدن در 
 Gga_rs15998756 444/164 XPO7 0 44/0 22 هفتگی 12وزن بدن در 

D دست ژن استی پاییندهندهنشان  

 
هفتگی شناسایی شد. این  11واقع در کروموزوم یک برای وزن بدن در سنین نه و  Gga_rs315478364 SNPنشانگر 

یک عضو از بالا خانواده ( AKR1D1) بتاردوکتاز -5 قرار دارد. استروئید AKR1D1دست ژن یینپانشانگر اسنیپ 
 پروژسترون، استروژن و آندروژن،ازجمله  ،هاهورمون متابولیسم ، آنزیمی است که در(Mindnich et al. 2011)آلدوکتوردوکتاز 

در  AKR1D1 مرکزی فیزیولوژیکی . بعلاوه عملکرد(Seery et al. 1998)باشد یم ضروری هاپروستاگلاندین همچنین
 .Mindnich et al)است  شدهداران شناختهمهره تمام در مهموساز سوخت مسیر یکعنوان به صفراوی، اسیدهای بیوسنتز

 اثرات . استروژن،اندشدهمطرحمحرک اصلی رشد  عنوانبهآندروژن نیز  و ستروییدی مانند استروژنی اهاهورمون .(2011
اختصاصی،  طوربهتواند بر ترشح هورمون رشد از هیپوفیز اثرگذار باشد. همچنین کند و مییم تنظیم رشد را هورمون متابولیک

-GHR-JAK2سیگنالینگ  مسیر منفی کنندهیمتنظ یک عنوانبه 2-(SOCS) سیتوکین سیگنالینگ سرکوبگر بیان باعث

STAT5 شود یم(Rico-Bautista et al. 2006)کوچک برای روده در مخلوط هایمیسل تشکیل نیز با صفراوی . اسیدهای 
 AKR1D1در مطالعات قبلی ژن . هستند ضروری چربی در محلول هاییتامینو و غذایی رژیم چربی جذب و هضم حل،

 هایQTL . همچنین(Asgari et al. 2021)کاندیدا برای وزن بدن در سنین پنج و هفت هفتگی شناسایی شده است  عنوانبه
 AKR1D1و ژن  GGa_rs315478364 نشانگرپیرامون ، (Nadaf et al. 2009)وزن بدن در نه هفتگی مرتبط با صفت 

 اند.شدهگزارش
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 y . محور2Fبرای وزن بدن در سن نه هفتگی در جمعیت مرغان  CpiBayes روش ها با استفاده ازBFمنهتن پلات حاصل از  .1شکل 

 است. BF=10log)150(داری دهد. آستانه معنییمرا در طول ژنوم نشان  ها SNPموقعیت  x و محور 10log(BF) دهندهنشان

 
هفتگی شناسایی  12ه و نیز برای وزن بدن در هر دو سن ن 22در کروموزوم  واقع Gga_rs15998756 نشانگر اسنیپ 

 Stern)دارد  کلیدی تیروئید نقش هورمون هاییرندهگی اهسته انتقال تسهیل ، درXPO7شد. ژن دربرگیرنده این نشانگر 

 شامل تکامل بدنوساز سوخت و رشد توسعه، تنظیم در باشد کهمی T3های هورمون تیروئیدی، گیرنده هورمون گیرنده. (2015
 پروتئین ضروری است. و هایچرب قندها،وساز سوخت استخوانی، توده ایجاد و اسکلتی توسعه ریوی، عملکرد عصبی،

 
 y . محور2Fهفتگی در جمعیت مرغان  11برای وزن بدن در سن  CpiBayes ها با استفاده از روشBFمنهتن پلات حاصل از  .2شکل 

 است. BF=10log)150(داری دهد. آستانه معنییمرا در طول ژنوم نشان  sSNP موقعیت x و محور 10log(BF) دهندهنشان

 
 این. شدند شناسایی هفتگی 11 در سن بدن وزن برای دیگر نشانگر دو Gga_rs315478364 SNP نشانگر بر علاوه
 CSMD2 هایژن داخل یببه ترت که Gga_rs15709788 SNP و Gga_rs15206035 SNP: ازاند عبارت نشانگرها

 ژن یک و بوده اگزون 70 شامل Kbp 230 حدود طولی با طیور، 23 کروموزوم در واقع CSMD2 ژن. دارند قرار  SEPT8و
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 Lau and)باشد  الیگودندروگلیوما سرکوبگر یک است ممکن و شودمی بیان مغز در ژن این. باشدمی پروتئینکد کننده 

Scholnick 2003)، است  نشده مطالعه یخوببه پروتئین این عملکرد اگرچه(Gutierrez et al. 2019)اما برخی وظایف ؛ 
 فرآیندهای همچنین مولکولی، آداپتورهای فعالیت و GTP اتصال ،GTPase فعالیت شامل این ژن برای شدهییشناسا مولکولی

 پروتئین ثبات تنظیم و سلولی داخل پروتئینونقل حمل تنظیم سلولی، اسکلت به وابسته سیتوکینزیس شامل ژن این بیولوژیکی
 از هایینمونه. کندیم عمل سلول اساسی فرآیندهای از بسیاری در مولکولی هایسوئیچعنوان به GTPases از طرفی .باشدمی
 و بویایی چشایی، هایگیرندهازجمله  سلول سطح هایگیرنده شدن فعال به پاسخ در سیگنال انتقالاز:  اندعبارت هانقش این

 هاپروتئین انتقال سلولی؛ تقسیم و تکثیر تمایز، تنظیم ریبوزوم؛ در پروتئین بیوسنتز ؛(Engelhardt and Rochais 2007)بینایی 
 .هاوزیکول یسلولدرون انتقال و غشا طریق از

 وزن برای ،Gga_rs15036268 SNPو Gga_rs15476136 SNPدر بالا، دو نشانگر دیگر بنام  بردهنامعلاوه بر نشانگر 
 دامنه یک حاوی Lmo7قرار دارد. ژن  Lmo7دست ژن یینپاشناسایی شدند. اولین نشانگر در  هفتگی 12 سن در بدن

 متصل هم به ها را، اکتینکالپونین است. دامنه LIM دامنه و PDZ دامنه یک ،F-box یک کالپونین، شدهبینیپیش همولوژی
 . این ژن، یک(Semenova et al. 2003)هستند  پروتئین با پروتئین تعامل هایحوزه ،LIM و PDZ هایدامنه و کندمی

کند. ژن می تنظیم را عضلات با مرتبط هایژن از بسیاری و Emerinژن  رونویسی که است Emerin دهندهاتصال پروتئین
Lmo7 و هسته این ژن دربالایی دارد.  قلب سطح بیان و شود؛ اما در عضلاتیان میب هابافت اکثر در متناوبطور به 

. (Rozenblum et al. 2002)متمرکز شده است  MDCK هایسلول سطح در چسبنده اتصالات در همچنین سیتوپلاسم،
 تخریب باعث UCHL3 اگزون هشت همراه به Lmo7 از Kbp 800 ژن شامل ژنومی حذف ای مشخص گردید کهطی مطالعه

 EDMD بیماری مکانیسم و عضلات به مستقیمطور به است ممکن Lmo7همچنین . شودمی موش در هاماهیچه
(Cenciarelli et al. 1999) نوع ینترمتداول سلول،-ادهرنس سلول و مسیر اتصالات ادهرنس مرتبط باشد. اتصالات 

 محدود را سلول تکثیر و حرکت توانندمی و بوده مهم سلول قطبیت و بافت ساختار حفظ برای باشند کهسلول می بین چسبندگی
 .کنند

 
 y . محور2Fهفتگی در جمعیت مرغان  12برای وزن بدن در سن  CpiBayes ها با استفاده از روشBFمنهتن پلات حاصل از  .3شکل 

 است. BF=10log)150(داری دهد. آستانه معنییمرا در طول ژنوم نشان  sSNP موقعیت x و محور 10log(BF) دهندهنشان
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 Wntقرار دارد. این ژن در سیگنالینگ  SHISA6هفتگی داخل ژن  12شده برای وزن بدن در سن ییشناساآخرین نشانگر 
باشد، همچنین می +GFRα1های یرمجموعه محدود از سلولز، در یک Wntمستقل سلولی  مهارکنندهنقش دارد. درواقع یک 

 یهاخانواده از یکیعنوان به حاضر حال نیز در Wnt هایپروتئین .دهدمی ارائه را Wnt/b-catenin سیگنالینگ برابر در مقاومت
ها یک خانواده این ژن. (Cadigan and Liu 2006)د انشدهشناخته رسمیت به رشد سیگنالینگ یهامولکول اصلی و بزرگ

همه  تنظیم ی،سازاستخوانکنند که در طول رشد حیوانات، فاکتور رشد را رمزگذاری می کنندهترشحهای بزرگ از پروتئین
  .(Surmann-Schmitt et al. 2009) دارند غضروف و رشد جنین نقش اساسی توسعه مراحل

 بررسی با توجه به اینکه، جهتداری شناسایی نشد. هفتگی نشانگر معنی 10در مطالعه حاضر، برای وزن بدن در سن 
( به سطح بدون DNCB)نیتروکلروبنزن از تزریق دیدر این پژوهش،  موردمطالعههای در پرنده سلولی ایمنی سیستم عملکرد

توان هفتگی را می 10است؛ بنابراین، وجود این چالش در سن  شدهاستفادههفتگی در دو نوبت  10ها در سن پر زیر بال پرنده
 دار نشدن نشانگر در این سن دانست. دلیلی بر معنی

 همه برای ( قرار دارند. همچنین،GGA1, GGA2)ها و کروموزومماکر روی بر (SNP نشانگر 5) داریمعن نشانگرهای اکثر
شده در کروموزوم یک ییشناسا SNPدو نشانگر  .شد شناسایی داریمعن SNP نشانگر در کروموزوم یک نیز سنین

(Gga_rs315478364, Gga_rs15254475 نیز در ) فاصلهMb 10 ی از وجود انشانهتواند از هم قرار دارند که میQTL 
 Nadaf)شده است ییشناسامرتبط با وزن بدن  QTLها یک SNPدر این فاصله باشد. در مطالعات پیشین نیز پیرامون این 

et al. 2009) ،یر را در رشد و تأثییدی بر این ادعاست که کروموزوم یک و کروموزوم دو مرغ بیشترین تأ. نتایج پژوهش حاضر
. (Asgari et al, 2024; Xie et al. 2012)ی دارد خوانهمافزایش وزن بدن دارند که این نتیجه با مطالعات پیشین نیز 

بر رشد، وزن بدن، وزن عضلات سینه، وزن ران و وزن بال در کروموزوم  مؤثرهای QTLهمچنین، در مطالعات گذشته بیشتر 
   .(Rao et al. 2007)است  شدهمشاهدهیک 

 

 گیری و پیشنهادهانتیجه

در انتخاب  توانندمی شده شناسایی هایدهد. ژنهای کاندیدا برای وزن بدن در اواخر رشد را ارائه مینتایج ما لیستی از ژن
ژنومی یا انتخاب وابسته به نشانگر در بهبود رشد نقش داشته باشند. نتایج مطالعه حاضر در تصدیق مطالعات پیشین، نقش 

ترین بااهمیت عنوانبهتوان کند. در این راستا، کروموزوم یک را میمیکروموزوم یک و دو مرغ در کنترل صفات رشد را اثبات 
 باشد. رشد و وزن بدن در سنین پایانی می صفات های مرتبط باQTLها و کرد که حاوی ژنماکرو کروموزوم معرفی 

 

 سپاسگزاری 
را  1F هایمرغ که والدین غربی آذربایجان بومی پرندگان پرورش مرکز و آرین لاین نژاد پرورش مرکز کارکنان از تشکر با

یوست یونسن از دانشگاه آرهوس دانمارک به جهت همکاری در تعیین  پروفسور از. انددر اختیار دانشگاه تربیت مدرس قرار داده
شود. درنهایت از کلیه دوستان و ی میقدردانونترس به جهت در اختیار قرار دادن چیپ تجاری -یوم کابکنسرسها و از ژنوتیپ

 . نمایمها تشکر میی دادهآورجمعدانشجویان گرامی بجهت 

 واناتیرفاه ح دستورالعمل
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