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Objective: Identifying selection signatures  can provide valuable insights into genomic 
regions that are under positive selection, which in turn leads to a better understanding of 
genotype-phenotype relationships Over the past few decades,, selection programs in 
broiler chicken have been based on fast growing and increased feed efficiency. On the 
other hand, this selection for rapid growth has been resulted an accumulation of fatty 
tissue and decrease of chicken meat quality, it has been new challenges in poultry 
breeding due to genetic correlation between rapid growing and fat deposition. The aim 
of the present study was to identify genomic regions under positive selection associated 
with body fat deposition in seven-week-old broiler chickens  using a statistical method 
based on linkage disequilibrium. 
Materials and Methods: In the present study, a total 475 chickens from two chicken 
lines divergently selected were obtained using the Illumina chicken 60 K SNP chip. The 
broilers used in this study were from two Chinese broiler lines. In the first step, for the 
detected regions of the genome were evaluated using the XP-EHH method based on 
linkage disequilibrium using Selscan software v.2.0. Candidate genomic regions and 
genes were identified by SNPs located at 1% upper range of XP-EHH values in ten 
creeping windows. Finally, GeneCards and DAVID databases were also used to 
interpret the function of the obtained genes. Additionally, the latest published version of 
Animal genome database was used for defining QTLs associated with fat deposition 
traits in identified locations.  
Results: Candidate genes STAB2, TAPT1, JDP2, FNDC3B, PTPN11, ADIPOR1 and 
SLC44A3 obtained these regions. Further investigation using bioinformatics tools 
showed these genomic regions overlapped with lipid metabolism, fatty acid transport, 
lipoprotein receptors, glucose metabolism and homeostasis. Various genes that were 
founded within these regions can be considered as candidates under selection based on 
function. Also, a survey on extracted QTLs showed that these QTLs involved in some 
economically important traits in chicken such as abdominal fat weight and carcass fat 
weight traits. 
Conclusion: However, will be necessary to carry out more association and functional 
studies to demonstrate the implication of genes obtained from association analyses. 
Identifying important economic traits and locating parts of the genome that have 
changed as a result of selection could be used in poultry breeding programs. The results 
of our research can be used to understand the genetic mechanism controlling fat 
deposition trait and using these findings could potentially be useful for genetic selection 
in chicken for increasing body weight while reducing body fat deposition during a 
broiler breeding. 
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  ها: واژهکلید
 بطنی چربی

 کاندیدا ژن
 عدم تعادل پیوستگی

 مرغ
 انتخاب هاینشانه

های ارزشمندی در مورد مناطق ژنومی که تحت انتخاب تواند دیدگاههای انتخاب میشناسایی نشانه هدف:
چند دهه گذشته، در طول  مثبت هستند فراهم کرده و درک بهتری از روابط بین فنوتیپ و ژنوتیپ ارائه کند.

های گوشتی براساس رشد سریع و افزایش بازده غذایی انجام گرفته است. از طرفی این برنامه انتخاب در جوجه
سرعت رشد بالا به علت همبستگی ژنتیکی با افزایش ذخیره چربی بدن، باعث کاهش کیفیت گوشت شده 

ه کرده است. هدف پژوهش حاضر های جدیدی مواجاست که متخصصین اصلاح نژاد طیور را با چالش
های  مرتبط با ذخیره چربی بدن در سن هفت هفتگی جوجه تحت انتخاب مثبت شناسایی مناطق ژنومی

 گوشتی با استفاده از روش آماری مبتنی بر عدم تعادل پیوستگی بود.
هم که قطعه پرنده دو لاین جوجه گوشتی کشور چین در نسل یازد 475بدین منظور تعداد  روش پژوهش:

تعیین ژنوتیپ شده بودند، استفاده گردید. در  60Kصورت واگرا هدف انتخاب بودند، با استفاده از یک تراشه  به
که  XP-EHHهای کاندیدای مرتبط با ذخیره چربی توسط آزمون مرحله اول شناسایی مناطق ژنومی و ژن

( مورد استفاده قرار گرفت. برای 0/2سخه )ن Selscanافزار  وسیله نرممبتنی بر عدم تعادل پیوستگی است به
 XP-EHHتعیین مناطق ژنومی کاندیدای مرتبط با صفت ذخیره چربی بدن یک درصد ارزش بالایی آماره 

های کاندیدای مرتبط با  نشانگری انتخاب شدند. در نهایت جهت شناسایی ژن 10های ژنومی  صورت پنجره به
چنین  استفاده شد. هم DAVIDو  BioMartترتیب از برنامه  هها ب صفت مورد پژوهش و نقش عملکردی آن

شده از آخرین نسخه  های مرتبط با صفت ذخیره چربی در مناطق ژنومی شناساییQTL برای بررسی وجود 
 استفاده شد.   Animal genomeمنتشرشده پایگاه برخط

های داخل یا مجاورت این نواحی، ژنشده در مناطق کاندیدا نشان داد که در  های گزارشبررسی ژن ها: یافته
STAB2 ،TAPT1 ،JDP2 ،FNDC3B ،PTPN11 ،ADIPOR1  وSLC44A3  قرار داشتند. بررسی

 چرب، اسیدهای انتقال لیپید، های موجود در این مناطق با متابولیسمبیوانفورماتیکی این مناطق نشان داد، ژن
گلوکز مرتبط بودند. با بررسی مناطق ژنومی کاندیدا در لیپوپروتئین، متابولیسم و هومئوستازی  هایگیرنده
  بطنی و وزن چربی لاشه گزارش شده بود. محوطه چربی های مرتبط با وزنAnimal genome  ،QTLپایگاه

توانند شده براساس عملکرد می های متعددی که در نواحی ژنومی شناساییطور کلی ژن به گیری کلی: نتیجه
های مرتبط با مناطق ژنومی تر ژن بررسی بیش حت انتخاب مطرح باشند. به هر حال،ت عنوان کاندیداهای به
 کار و ساز درک در تواندمی پژوهش این آمده از مطالعات جستجوی پویش ژنومی ضروری است. نتایج دست به

در طی صفت ذخیره چربی بدن با هدف افزایش وزن همراه با کاهش ذخیره چربی بدنی  کننده کنترل ژنتیکی
 گیرد. قرار دوره پرورش جوجه گوشتی مورداستفاده
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 3  و همکاران حسین محمّدی/  ...بر  یمبتن روش از استفاده با یگوشت های جوجه در مثبت انتخاب تحت یژنوم ینواح ییشناسا

 مقدمه. 1
کیفیت لاشه و باشند. امروزه های گوشتی میترین صفات اقتصادی در جوجه مهم ات ترکیبات لاشه و کیفیت گوشت جزوصف

باشد و روز به روز بر اهمیت آن در بازارهای جهانی افزوده کنندگان می بازارپسند بودن آن موردتوجه تولیدکنندگان و مصرف
های گوشتی است که همواره موردتوجه شود. صفت چربی لاشه یکی از فاکتورهای مهم در تعیین کیفیت لاشه در جوجه می

همراه بقیه  ن بوده است، زیرا مقدار زیادی از انرژی خوراک صرف تولید آن شده و در کشتارگاه بهکنندگا تولیدکنندگان و مصرف
 (.Zhu et al., 2022گردد ) گردد که این امر باعث افزایش هزینه و کاهش سود میضایعات دفع می

باشد و لذا پذیر نمی امکانهای فنوتیپی برای ترکیبات لاشه و کیفیت گوشت قبل از کشتار انتخاب براساس ارزش
باشد و تلفیقی از نشانگرهای ژنتیکی برای افزایش بازده انتخاب و بهبود عملکرد تولیدی مدنظر می کمک بهانتخاب 

های جدید مولکولی در آینده اصلاح نژاد طیور ترجیح داده خواهد شد. شناسایی مناطق های مرسوم انتخاب و روشروش
افزون بر انتخاب  که این دلیل بههای اهلی ز اهداف اساسی ژنتیک مولکولی است. حیوانژنومی تحت انتخاب یکی ا

های انتخاب در تری برای شناسایی نشانههای مناسباند، نمونههای مصنوعی شدیدی قرار گرفتهطبیعی هدف انتخاب
 (.Tan et al., 2022آیند )می شمار بههای کاندیدای عملکردی سطح ژنوم و شناسایی ژن

گیری آن شکل دنبال بهگسترده طی چند سال اخیر نشان داده است که اهلی کردن و  های پژوهشعلاوه بر این نتایج 
تواند های انتخاب مثبت در مناطق ژنومی شده است. انتخاب مینژادها و انتخاب طبیعی یا مصنوعی باعث ایجاد نشان

اند بدون هایی که تحت انتخاب نبودهفراوانی آن در جمعیت که حالیدر  ،منجر به تغییر فراوانی یک آلل در جمعیت شود
ها در این مناطق ژنومی است. بنابراین تفاوت به نسبت ماند. نتیجه این حالت ایجاد تفرق در بین جمعیتتغییر باقی می

آید  شمار بههای ژنی مربوط جایگاه ای از انتخاب مثبت درنشانه عنوان بهتواند ها نیز میزیاد در فراوانی آللی بین جمعیت
(Chen et al., 2019 .) 

ها حاوی اطلاعات ارزشمندی در این نشانه که اینباشند، اول های انتخاب از دو دیدگاه مهم میشناسایی نشانه
ع ژنتیکی های ژنی شناخته شده و تنوجایگاه که اینکنند. دوم های مؤثر بر تکامل را فراهم میخصوص تکامل و مکانیسم

های ظاهری و رفتاری حیوانات اهلی سازی و انتخاب به شدت در ویژگید. از طرفی دیگر اهلیشو میصفات کمی آشکار 
های قابل شناسایی را در ژنوم های انجام شده توسط انسان نشانهامروزی تغییر ایجاد کرده است. در این مسیر، انتخاب

تواند به اصلاح و بهبود ژنتیکی صفات مهم اقتصادی ها میرنمودن این نشانهگوسفندان امروزی به جا گذاشته که آشکا
 ها کمک کند.در این دام

گرفته شده  کار بههای آماری مختلفی برای شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب مثبت از گذشته تا به امروز روش
های تحت ی مختلف در شناسایی سیگنالها آزموناست که هر یک مزایا و معایبی نسبت به یکدیگر دارند. توانایی 

(. در این پژوهش برای Mastrangelo et al., 2023انتخاب به اهداف، فراوانی و سن گونه مورد نظر بستگی دارد )
های بسط یافته شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب مثبت برای ذخیره چربی از آزمون آماری هموزایگوسیتی هاپلوتیپ

 باشد. عدم تعادل پیوستگی و طول هاپلوتیپ می براساس( XP-EHHجمعیت تلاقی )
-XPهای انتخاب براساس آماره های نشانهمطالعات پویش ژنومی مختلفی در نژادهای مختلف مرغ با استفاده آماره

EHH  انجام شده است و موفق به شناسایی مناطق ژنومی تحت انتخاب مثبت مرتبط با صفات تولیدی و تولیدمثلی شده
 XP-EHHای با استفاده از آماره های انتخاب در دو اکوتیپ مرغان بومی نیجریهپژوهشی با هدف شناسایی نشانه است.

براساس این آماره شناسایی  22و  هشت، پنج، چهار، هس، دو، یکهای انجام شده بود. نواحی ژنومی روی کروموزوم
و  TSHR ،HSF1 ،CDC37های مرتبط با متابولیسم اسیدهای چرب، ژن MAOAو  ELOVVL2های گردید که حاوی ژن
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HIFA3 های مرتبط با سیستم ایمنی و ژنDCN ،MEOX2  وCACNB1 مرتبط با صفات رشد و وزن بدن بودند 

(Rachman et al., 2024.) های انتخاب مرتبط با ذخیره چربی بدن در در مطالعه پویش ژنومی با هدف شناسایی نشانه
های منجر به شناسایی مناطق ژنومی روی کروموزوم XP-EHHمرغان بومی چین با مرغان تجاری با استفاده از آماره 

و  SAMSN1 ،HYLS1، ROBO3 ،GPSM2، FGF14 ،PRSS23های کاندیدای مختلف اتوزومی شده بود و حاوی ژن
DNER ( شده بودQi et al., 2024.) 

های انتخاب جهت شناسایی مناطق ژنومی در پژوهشی دیگر که با استفاده از رویکرد پویش ژنومی و شناسایی نشانه
پرنده  520انجام شده است. در این پژوهش تعداد  Jingxing yellowهای نژاد مرتبط با درصد چربی داخل بطنی در مرغ

 27و  14های یک، در دو لاین با چربی ذخیره بطنی بالا و پایین رکوردبرداری شده بود. نواحی ژنومی روی کروموزوم و
 طور بهدر این ناحیه قرار داشتند که  AB13و  ZNF652 ،IGF2BP1 ،ETV4 ،SNF8های کاندیدا شناسایی شدند که ژن

 (.Zhu et al., 2022داری با درصد چربی لاشه ارتباط داشتند )معنی
های انتخاب مرتبط با صفات عملکردی های گوشتی لاین پدری با هدف شناسایی نشانهطی پژوهشی روی جوجه

های مختلف را گزارش کردند که بر روی چهارده منطقه ژنومی روی کروموزوم پژوهشانجام شده بود. نتایج این 
و  APOB ،IGF1 ،IGFBP2 ،POMC ،PPARGدیدا شامل های کانژن 27و  15، 13، ده، نه، پنج، یکهای کروموزوم
ZNF423 با رشد عضلات اسکلتی، بافت چربی و مقاومت به آلودگی( های سالمونلا مرتبط بودندTan et al., 2022 .) 

 بودن اطلاعات توالی ژنوم افراد داخل یک گونه امکان بررسی تنوع ژنتیکی را با وضوح بالا فراهم کرده است. در دسترس
( و تغییرات Indels(، درج یا حذف کوچک )SNPهای تک نوکلئوتیدی )منابع اصلی تنوع ژنتیکی در ژنوم شامل چندشکلی

های شدن بخش صورت تفاوت در تعداد کپی یا تغییرات خنثی تعداد کپی هستند که به شکل اضافه و یا حذف بزرگ مقیاس به
شوند که در تعداد کپی در مقایسه با ژنوم مرجع  ز تا چند مگاباز تعریف میبابا طول یک کیلو جفت DNAژنومی با قطعاتی از 

تر است، در نتیجه امکان شناسایی  ها کمها و ایندلSNPمتفاوت هستند. تعداد و پراکنش تنوع تعداد کپی در ژنوم در مقایسه با 
 (. Letaief et al., 2017خواهد بود ) SNPتر مناطق ژنومی با استفاده از نشانگرهای بهتر و دقیق

کلی مناطقی از ژنوم که تحت انتخاب هستند بایستی اهمیت شایستگی و عملکردی داشته باشند، در غیر این طور به
های عمده دهد. با توجه به مطالب بیان شده، این مناطق ژنومی عمدتاً با ژنرا تحت تأثیر قرار نمیها  آن صورت انتخاب

باشند. هدف از این پژوهش، شناسایی مناطقی از ژنوم ه هستند و دارای اهمیت زیادی میاثر و صفات مهم اقتصادی همرا
قرار  طبیعی و مصنوعی هدف انتخاب صورت بهبود که در دو لاین جوجه گوشتی با انتخاب واگرا طی سالیان متمادی 

شناسایی نواحی  منظور بهه مذکور تکمیلی پویش کل ژنوم گل های پژوهشتواند مبنای انجام اند. این مطالعه میگرفته
 های اصلاح نژادی آن باشد.ی انتخاب و استراتژیها برنامهتحت انتخاب جهت بهبود راندمان 

 

 روش پژوهش. 2

شرقی کشور چین ی جوجه گوشتی دانشگاه علوم کشاورزی شمالها لایندر پژوهش حاضر از یک جمعیت نسل یازدهم 
پرنده انتخابی از لاین با ذخیره چربی بالا(  272انتخابی در لاین با ذخیره چربی پایین و پرنده  203پرنده ) 475به تعداد 

ی با ذخیره چربی محوطه بطنی بالا به ها لایندر  بطنی محوطه چربی استفاده شد. معیار انتخاب واگرا براساس مقدار
نسل قبلی  10ایین در سن هفت هفتگی طی در مقایسه با لاین با ذخیره چربی محوطه بطنی پ تر بیشبرابر  5/3میزان 

ها نیز توسط دانشگاه علوم کشاورزی و تعیین ژنوتیپ نمونه DNAلازم به ذکر است که مدیریت استخراج  بود.
ها با استفاده از استخراج شده، نمونه DNAشرقی چین انجام شده بود. پس از اطمینان از کمیت و کیفیت بالای  شمال
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 ,.Zhang et alتعیین ژنوتیپ شده بودند ) Illumina chicken 60k SNP chipهای ومینا با آرایههای شرکت ایلآرایه

GEONCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/ )شده در پایگاه برخط ذخیره ژنومی  های تعیین ژنوتیپ(. داده2014
ها و ، ویرایش دادهنهاییتیپ در تجزیه های حاصل از تعیین ژنوباشند. جهت اطمینان از کیفیت دادهدر دسترس می

( برای Call rate( و نرخ تعیین ژنوتیپ )MAFمراحل مختلف کنترل کیفیت انجام شده بود. از دو عامل فراوانی آللی نادر )
درصد  پنجاز  تر کم ترتیب به Call rateو  MAFهایی که در مجموع پرندگان دارای SNPمحاسبه شده و  SNPهر نشانگر 

نامشخص و  موقعیتها کنار گذاشته شدند. سپس نشانگرهای باقیمانده که با  درصد بودند از مراحل بعدی تجزیه 95و 
 ( از تجزیه نهایی کنار گذاشته شدند.LGE64و  LGE22های لینکاژی ) نشانگرهای روی گروه

 استفاده فاصله، ماتریس از استفاده باها  آن به افراد اختصاص و جوامع بین ارتباط آزمون برای آماری هایشیوه از یکی
 ییشناساو  موردمطالعه پرندگان جمعیتی ساختار بررسی منظور به تحقیق این در. است( PCA) اصلی هایمؤلفه تجزیه از

با استفاده از تابع  این تجزیه،. شد استفاده PCA تجزیه ازها  آن بندیمجزا و تقسیم دو گروهدر ها  آن قرار گرفتن نحوه
prcomp افزارنرم یطدر مح R  دست آمده و اطلاعات فنوتیپی مرتبط با سپس، براساس نتایج به ( انجام شد.0/2/4)نسخه

 بندی شدند. به دو گروه مجزا تقسیم موردمطالعهی ها لاینذخیره چربی بدنی در 
 

 های انتخابتجزیه آماری شناسایی نشانه. 1. 2

استفاده شد. این آماره یکی از  XP-EHHهای انتخاب از آزمون پر کاربرد برای شناسایی نشانه در پژوهش حاضر
دارای توان بالایی برای  XP-EHHی مبتنی بر عدم تعادل پیوستگی و طول هاپلوتیپی است. آماره ها آزمونین تر مهم

و  EHHهایی با شناسایی مناطق تثبیت شده دارد. در این روش، مناطق ژنومی تحت تأثیر انتخاب مثبت به وسیله آلل
در نظرگیری تنوع در میزان نوترکیبی مناطق مختلف  منظور به XP-EHHفراوانی بالا قابل شناسایی هستند. در آزمون 

های انتخاب در این پژوهش از بسته ند. برای شناسایی نشانهشو میمعیت با یکدیگر مقایسه ها در دو جژنوم، هاپلوتیپ
  ( برآورد شد:1از رابطه ) EHHابتدا ارزش  XP-EHH( استفاده شد. برای محاسبه آماره 0/2)نسخه  Selscanافزاری نرم

𝐸𝐸𝐻                 (                     1رابطه  =
∑ (𝑛𝑖

2
)

ℎ𝑥
𝑖=1

(
𝑛𝑎
2 )(𝑛𝐴

2
)
   

دهنده تعداد  نشان hxوجود دارند،  Aو  aها  هایی که در آندهنده تعداد هاپلوتیپترتیب نشان به nAو  naکه در این رابطه، 
 ( برآورد گردید:2از رابطه ) XP-EHHآماره  EHHاست. بعد از برآورد  xهای مجزا در یک منطقه ژنومی تا فاصله هاپلوتیپ

𝑋𝑃              (    2رابطه  − 𝐸𝐻𝐻𝑠𝑐𝑜𝑟𝑒𝑠 = In (
𝐼𝐴

𝐼𝐵
)    

 Bو  Aبا توجه به فاصله ژنتیکی در دو جمعیت  EHHدهنده میزان انتگرال نشان ترتیب به IBو  IA، که در این رابطه
 (.Waineina et al., 2022باشند )می

های انتخاب در سطح ژنوم به جای در نظر گرفتن با توجه به پدیده انتقال همراه و جهت شناسایی بهتر سیگنال
 Creepingنشانگر مجاور به روش  10های عددی آماره و هر گیری ارزشاز میانگین SNPارزش عددی هر 

Window (CWبا استفاده از نرم ) افزارExcel  محاسبه شد و با عنوان ارزشWin10  هر نشانگر گزارش شده و
 XP-EHHهای نمودن نشانگرها براساس ارزش چنین پس از مرتب گردید و همتوزیع آن در سطح ژنوم بررسی 

)یک درصد( محاسبه و مناطقی که برای تمام نشانگرهای  99صدک  Excelافزار محاسبه شده، با استفاده از نرم
 ,.Liu et al., 2021; Hu et alهای انتخاب شناسایی و تعیین شدند )عنوان نشانه مجاور دارای ارزش بالا بودند، به

 ggplot2افزاری در مقابل موقعیت ژنومی از بسته نرم  Win10های( در این پژوهش برای ترسیم گراف ارزش2023
 ( استفاده گردید.3/1/4)نسخه   Rدر برنامه 
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 های انتخابشده در مناطق ژنومی حاوی نشانه های گزارشبررسی ژن. 2. 2

کردن نشانگرها برپایه ارزش محاسبه شده و مناطقی که برای همه نشانگرهای مجاور ارزش بالایی داشتند  پس از مرتب
دهنده مناطقی از ژنوم باشند که توانند نشانهای بالا مینشانه انتخاب در نظر گرفته شدند. مناطق دارای ارزش عنوان به

های متمایز هدف انتخاب قرار گرفته باشند. برای بررسی ژن صورت بههای با ذخیره چربی بطنی بالا و پایین در گروه
  Genes 113  Ensembleاز پایگاه اطلاعاتی برخطها  آن باز اطرافکیلو جفت 50گزارش شده در این مناطق و 

Database وسیله بهBioMart  (www.ensembl.org/biomart )های  قرار گرفت. برای تفسیر بهتر عملکرد ژن موردبررسی
 UniProtKB( و http://www.genecards.org) GeneCardsهای اطلاعاتی آنلاین آمده از پایگاه دست هب
(http://www.uniprot.org استفاده شد. در نهایت برای بررسی )آیا مناطق مورد نظر با  که اینQTL های شناسایی شده

خه ( براساس آخرین نس/http://i.animalgenome.org/jbrowse) QTL همپوشانی دارد یا خیر، از مرکز اطلاعاتی آنلاین
 قرار گرفت. موردبررسی( GG_5.0ژنومی مرغ )

 

 های پژوهشیافته. 3
( ارائه شده است. در پایان پس از اجرای مراحل کنترل 1نتایج حاصل از مراحل مختلف کنترل کیفیت در جدول )

توانستند مراحل مختلف  Zکروموزوم بدنی و یک کروموزوم جنسی  28نشانگر بر روی  48034ها، کیفیت داده
به تفکیک  SNPهای بعدی باقی بمانند. توزیع نشانگرهای فیلتراسیون را بگذرانند و برای تجزیه و تحلیل

( 2نگر مجاور در جدول )چنین میانگین فاصله بین دو نشا های مختلف قبل و بعد از کنترل کیفیت و هم کروموزوم
 16ترتیب روی کروموزوم شماره یک و  ترین تعداد نشانگر بعد از کنترل کیفیت به ترین و کم ارائه شده است. بیش

ترتیب مربوط به  به SNPترین فاصله دو نشانگر  ترین و کم چنین بیش (. هم16در مقابل  7538قرار داشت )
 (. 2ل بودند )جدو 28و  16های شماره  کروموزوم

 
 شده مربوط به پژوهش حاضر های تعیین ژنوتیپتوصیف مراحل کنترل کیفیت داده .1جدول 

 تعداد مراحل مختلف کنترل کیفی

 475 تعداد پرنده
 PCA 0حذف پرندگانی در آنالیز 

 0 رفته درصد ژنوتیپ از دست 5هایی با بیش از حذف نمونه
 57636 تعداد کل نشانگرهای موردبررسی

 8219 تر از پنج درصد نشانگرها با حداقل فراوانی آللی و ژنوتیپ شده کم حذف
 1383 حذف نشانگرهای با موقعیت نامشخص و گروه لینکاژی

 48034 تعداد کل نشانگرهای باقیمانده

 
تعیین ی اطلاعات کارگیر بهبا  PCAهای مجزا، تجزیه و تحلیل بررسی نحوه قرارگرفتن پرندگان در گروه منظور به

توصیف واگرایی مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفت. نتایج  منظور بهراهی متمایز  عنوان به ژنوتیپی بین دو لاین مختلف
از یکدیگر تفکیک  خوبی بهلاین با ذخیره چربی بالا  PC2لاین با ذخیره چربی پایین و  PC1نشان داد که با  PCAتجزیه 

 (.1پوشانی ندارند )شکل ای با هم همو جدا شدند و در هیچ نقطه
گیرانه بود و فقط  شده برای شناسایی مناطق ژنومی کاندیدا در پژوهش حاضر سخت حد آستانه در نظر گرفته

ای شناسایی ( و مشابه با مطالعه2دهند )شکل ترین تمایز جمعیتی را در این نژادها را نشان می مناطقی که بیش
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(. Almeida et al., 2019راک بود )های گوشتی کورنیش و پلیموتوجههای پدری ج های انتخاب روی لایننشانه
های با ذخیره چربی دهنده مناطقی از ژنوم باشند که در گروهتوانند نشانکه دارای ارزش بالا هستند، میمناطقی

اقتصادی در  عنوان کاندیدا برای این صفت مهم صورت متمایز هدف انتخاب قرار گرفته و به بطنی پایین و بالا به
 های موردمطالعه باشند.جمعیت

ها  آن های موجود در این مناطق شناسایی و عملکرد بیولوژیکیپس از شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب، ژن
عملکردهای متفاوتی در متابولیسم لیپید، انتقال اسیدهای چرب،  (3)های مشخص شده در جدول ژنبررسی شدند. 

مستقیم و غیرمستقیم با صفت ذخیره چربی در بدن  طور بهتوانند ین و متابولیسم گلوکز بوده که میهای لیپوپروتئ گیرنده
اند، ها که احتمالاً تحت انتخاب مثبت مرتبط با متابولیسم اسیدهای چرب بودهمرتبط باشند. در این بخش برخی از ژن

اند، با های انتخاب گزارش شدهنشانه عنوان بهها در این بررسی گیرند. شماری از ژنمورد بحث و تحلیل قرار می
 های پیشین همخوانی داشت. بررسی

 
 قبل و بعد از کنترل کیفی و میانگین فاصله دو نشانگر مجاور به تفکیک کروموزومی SNPتعداد نشانگرهای  .2جدول 

 شماره 

 کروموزوم

 تعداد نشانگرها قبل 

 از کنترل کیفیت

 تعداد نشانگرها بعد 

 از کنترل کیفیت

 طول کروموزوم 

 باز( )جفت

میانگین فاصله دو نشانگر مجاور 

 باز( بعد از کنترل کیفیت )جفت

1 9095 7538 197608386 26214 

2 6958 5652 149682049 26483 

3 5171 4322 110838418 25645 

4 4256 3518 91315245 25956 

5 2766 2295 59809098 26060 

6 2219 1814 36374701 20052 

7 2280 1907 36742308 19267 

8 1813 1486 30219446 20336 

9 1504 1240 24153086 19478 

10 1682 1379 21119840 15315 

11 1647 1312 20200042 15396 

12 1671 1424 20387278 14316 

13 1492 1204 19166714 15919 

14 1284 1062 16219308 15272 

15 1337 1081 13062184 12083 

16 31 16 2844601 177787 

17 1104 922 10762512 11673 

18 1160 917 11373140 12402 

19 1053 880 10323212 11730 

20 1991 1574 13897287 8829 

21 970 796 6844979 8599 

22 476 327 5459462 16695 

23 794 643 6149580 9563 

24 937 758 6491222 8563 

25 241 181 3980610 21993 

26 852 670 6055710 9038 

27 665 506 8080432 15969 

28 793 607 5116882 8429 

Z 3195 2001 82529921 41244 
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 با استفاده از اطلاعات ژنوتیپی تمام پرندگان PCAبندی پرندگان براساس تجزیه خوشه .1شکل 

 

 
 استاندارد شده در سطح ژنوم پرندگان با ذخیره چربی پایین و بالا در دو لاین جوجه گوشتی. XP-EHHآماره  win10های توزیع ارزش. 2شکل 

صدک  99دهنده  شده نشان نشان داده شده است. خط ترسیم Yها بر روی محور  های آنو ارزش Xها بر روی محور SNPموقعیت ژنومی 
 هاست.کروموزوم
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های بازی گونه مرغ واقع شده است، نقشمگا جفت 81/54در ناحیه  (GGA1) یککروموزوم  که بر روی STAB2ژن 
ها در بدن دارد جذب و هضم ویتامین چنین همکلیدی در ارتباط با تنظیم میزان خوراک مصرفی، متابولیسم لیپید و 

(GeneCards ژن .)STAB2 گلیسریدها دخالت  لسترول و تریدر متابولیسم لیپید از طریق جذب و ترشح لیپیدها شامل ک
های لیپوپروتئین با چگالی پایین دارد. در مطالعه ژنومی با هدف شناسایی داشته و نقش کلیدی در فعالیت گیرنده

 STAB2های انتخاب مثبت مرتبط با ذخیره چربی لاشه در گوسفندان نژادهای افشاری، مغانی و قزل، ژن کاندیدای  نشانه
ای از زیرا در ناحیه ،رودمی شمار بهیک ژن کاندیدای مکانی  STAB2ژن  (.Pouraskari et al., 2019گزارش شده است )

های مرتبط با صفات چربی بدن شامل میزان چربی لاشه و ضخامت چربی QTLقرار گرفته است که قبلاً  یککروموزوم 
 (.Nones et al., 2012زیر پوستی در مرغ گزارش شده است )

بازی گونه مرغ قرار مگا جفت 44/76در ناحیه ژنومی  (GGA4) چهارروی کروموزوم شماره  TAPT1 ژن کاندیدای
 چنین همها نقش مؤثر در رشد و توسعه بافت چربی دارند و  آمین آمین دارد. پلی دارد. این ژن نقش کلیدی در بیوسنتز پلی

ی ها لاین(. در مطالعه پویش ژنومی در UniProtKBها علت چاقی در کودکان گزارش شده است ) آمین افزایش سطح پلی
نشان داد مناطق  پژوهشجوجه گوشتی با هدف شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات رشد انجام شده بود. نتایج این 

های داری با صفات رشد داشتند. از میان ژنارتباط معنی 18و  16، 12، هشت، چهار، سه، یکهای ژنومی روی کروموزوم
ای ارتباط داشت با صفات وزن لاشه و میزان چربی داخل ماهیچه TAPT1کاندیدای  در این نواحی ژنومی، ژن موجود

(Hu et al., 2022 ژن .) TAPT1مرغ قرار گرفته است که قبلاً  چهارای از کروموزوم در ناحیهQTL های مرتبط با کیفیت
 (. Nadaf et al., 2009گوشت شامل درصد چربی داخل بطنی گزارش شده است )

 
 شده در این مناطق ژنومی مرتبط با ذخیره چربی بدنی های شناسایینواحی ژنومی تحت انتخاب و ژن .3جدول 

کد 

 دسترسی 

 به مقاله

(ID PubMed) 

QTL های 

 شده  گزارش

 در این مناطق

 های موجود در این مناطقژن

 موقعیت بر 

 روی ژنوم 

 باز()جفت

 شماره 

 کروموزوم

22497237 
17897597 

 حجم چربی لاشه

 ضخامت چربی زیر پوستی
HSP90B1, NT5DC3, STAB2, SOX5 5446115:55066115 1 

 ZNF236, ZNF516 90217905:90717905 2 وزن لاشه 22497436

 FBXL5, CC2D2A, CPEB2, TAPT1 76192492:76692492 4 درصد چربی محوطه بطنی 19531576

 EHD4, JDP2 ,VPS39, PLA2G4F, CAPN3, ZNF106, LRRC57, HAUS2 8203390:38703390 5 بطنی محوطه چربی وزن 16635451
 SLC44A3, ABCD3, ARHGAP29 13195418:13470418 8 وزن بدن 12873214
 PLD1, TNIK, SLC2A2, EIF5A2, PRKCI, FNDC3B 19220418:19720418 9 بطنی محوطه چربی وزن 12464017

 ,WSCD2, CMKLR1, SART3, CORO1C, TMEM119, ALKBH2, MYO1H, FAM222A بطنی محوطه چربی درصد 15049477

PTPN11 6432742:6932742 15 

 ,PKP1, TMEM9, TMEM183A, MYBPHL, DENND2D, DRAM2, ADIPOR1 وزن کل چربی سفید 22607452

TIMM17B, SLC6A17 892986:1392986 26 

 
 قرار گونه مرغ (GGA5) پنج کروموزوم روی باز جفت مگا 480/38 و 453/38 بین ناحیه در JDP2ژن کاندیدای 

گلیسریدها دخالت دارد  در متابولیسم لیپید از طریق جذب و ترشح لیپیدها شامل کلسترول و تری JDP2ژن  .است گرفته
(UniProtKBدر مطالعه پویش ژنومی در جوجه .)سفید با هدف راک و کورنیش سویه های گوشتی نژادهای پلیموت

 JDP2ای مرتبط با ذخیره چربی بدن انجام شده بود. ژن کاندیدای های کاندیدای ناحیهشناسایی مناطق ژنومی و ژن
در داخل نواحی  JDP2(. علاوه براین ژن Moreira et al., 2018داری با ذخیره چربی بدن را گزارش کردند )ارتباط معنی

 های مرتبط با وزن چربی محوطه بطنی در مرغ گزارش شده بود.QTLقبلاً  مرغ قرار داشت که پنجاز کروموزومی 
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مگاجفت بازی واقع  81/19و  26/13های هشت و نه در ناحیه ترتیب بر روی کروموزوم به SLC2A2و  SLC44A3های ژن
تر در  که بیش SLCباشد که دارای نقش انتقالی هستند. خانواده ژنی عضو می 23با  SLCاند، جزئی از خانواده ژنی شده

های زیستی دارند. فرآیندهای از قبیل های متنوعی در مکانیسماند، نقشهای انسانی مورد تمایز و انتخاب قرار گرفتهجمعیت
(. این خانواده Voight et al., 2006( اسیدهای چرب نشان داده شده است )SLC25A20( و اکسیداسیون )SLC27A4بالابردن )
دهی پرولاکتین، ترشح انسولین، جذب طیف وسیعی از مواد مغذی، ای از قبیل سیگنالهای بیولوژیکی بسیار گستردهژنی نقش

علاوه در مطالعات دیگری ارتباط این خانواده  (. بهGeneCardsسنتز هورمون تیروئید و مسیرهای متابولیکی مختلف دیگر دارند )
ارتباط آن با  SLC16A7چنین ژن کاندیدای  با صفات تولید و ترکیبات شیر از قبیل چربی و پروتئین گزارش شده است. هم ژنی

ای در جمعیت گاو گوشتی  و چربی داخل ماهیچه 13و  12پارامتر کیفیت گوشت شامل مساحت ناحیه عضله چشمی بین دنده 
 (.Gurgul et al., 2015ند )های انتخاب گزارش کرد عنوان نشانه لیموزین به

نقش تنظیمی  FNDC3Bگونه مرغ قرار دارد. ژن  47/19در ناحیه  (GGA9) نهروی کروموزوم شماره  FNDC3B ژن
های استخوانی نقش کلیدی دارد. مطالعه ها و تشکیل بافت چربی داشته و در تمایز سلولمثبت در تکثیر فیبروبلاست

حاصل از تلاقی مرغ  F2ناطق ژنومی مرتبط با صفات ترکیبات لاشه در جمعیت پویش کل ژنومی با هدف شناسایی م
مرتبط با صفات وزن لاشه و ترکیب  FNDC3Bغربی و سویه گوشتی آرین انجام شده بود. ژن کاندیدای  بومی آذربایجان

 (.Javanrouh et al., 2017لاشه گزارش شده است )
بازی گونه مرغ قرار دارد. ژن کاندیدای مگا جفت 68/6در ناحیه ( GGA15) 15روی کروموزوم شماره  PTPN11ژن 

PTPN11 داری با چاقی گزارش شده است )نقش کلیدی در متابولیسم گلوکز و لیپید داشته و ارتباط معنیCoulombe & 

Rivard, 2016) .مرتبط با های کاندیدای های انتخاب مثبت و ژندر مطالعه پویش کل ژنومی با هدف شناسایی نشانه
های داخلی )وزن و درصد کبد( گزارش شده کاندیدای مرتبط با اندام PTPN11های گوشتی، ژن ترکیبات لاشه در جوجه

مرتبط  QTLمرغ قرار گرفته است که قبلاً  15در داخل ناحیه کروموزومی  PTPN11ژن (. Moreira et al., 2019)است 
 با درصد چربی داخل احشایی گزارش شده بود.

بازی گونه مرغ مگا جفت 14/1و در ناحیه ژنومی  (GGA26) 26روی کروموزوم  ADIPOR1ژن کاندیدای  چنین هم
یک آدیپوکاین زیستی فعال و مؤثر در تنظیم هومئوستاز گلوکز خون و کنترل شرایط مرتبط با  ADIPOR1قرار دارد. ژن 

های چربی، کبد و در بافت ADIPOR1باشد. ژن ر میذخیره چربی داشته و در افزایش حساسیت به انسولین تأثیرگذا
داری بین چندشکلی در ژن با (. ارتباط معنیGenecardsهای چربی نقش کلیدی دارد )عضله بیان شده و در تفرق سلول

  (.da Cruz et al., 2019)های گوشتی گزارش شده است ذخیره چربی در بدن جوجه
( استفاده شده بود CNV، برای اولین بار با هدف شناسایی تنوع در تعداد کپی )حاضر پژوهشهای مورداستفاده در  داده

(Zhou et al., 2014 .)CNVعبارت دیگر ها نوعی دیگری از تنوع ساختاری در ژنوم هستند، به، CNV  دهنده نشان 
باز طول و  ای از ژنوم در بین افراد مختلف است که دارای حداقل یک کیلو جفت های موجود در تعداد کپی قطعه چندشکلی
ی با ذخیره ها لایندر  ترتیب بهتنوع در تعداد کپی  291و  438تعداد  پژوهشباشند. در آن  درصد تشابه می 90بیش از 

، SLC9A3 ،GNAL ،SPOCK3های کاندیدای  مناطق ژنومی ژن چربی پایین و بالا گزارش شده بود که در این
ANXA10 ،HELIOS ،MYLK ،CCDC14، SPAG9 ،SOX5 ،VSNL1 ،SMC6 ،GEN1 ،MSGN1  وZPAX  قرار داشتند

شده  حاضر ژن کاندیدای شناسایی پژوهشو نقش کلیدی در سنتز و ذخیره چربی دارند، شناسایی شده بودند. در 
SLC44A3 ده ژنی جزوی از خانواSLC  قبلی ژن  پژوهشهاست که درSLC9A3  جزوی از همین خانواده ژنی گزارش
 (.Zhou et al., 2014شده بود )



 11  و همکاران حسین محمّدی/  ...بر  یمبتن روش از استفاده با یگوشت های جوجه در مثبت انتخاب تحت یژنوم ینواح ییشناسا

 بحث. 4
برای ویژه درصد  65/10و  یکبرای ویژه بردار  درصد 17/26واریانس ) درصد 82/36در مجموع حدود  PCAتجزیه 

دیگر، پرندگان فقط برپایه ویژه بردارهای یک و دو براساس نژاد و منطقه کنند. در مطالعات مختلف ( را توجیه میدوبردار 
 46/27 ترتیب به PC2و  PC1ای که روی مرغان نژاد روسی انجام شده بود، اند. در مطالعهبندی شدهجغرافیایی دسته

ش ژنومی با هدف شناسایی . در مطالعه پوی(Romanov et al., 2024) کردند واریانس را توجیه می درصد 16/14و  درصد
کاملاً از یکدیگر  PC2و  PC1های انتخاب مرتبط با صفات مهم اقتصادی در مرغان بومی چینی، پرندگان برپایه نشانه

کردند از واریانس را توجیه می درصد 11/11و  درصد 69/23 ترتیب به دوو  یکتفکیک شده و هرکدام از ویژه بردارهای 
(Xie et al., 2024.)  

( FST) های انتخاب، آماره تمایز جمعیتی یا شاخص تثبیتهای پر کاربرد آماری شناسایی نشانه یکی از آزمون
 XP-EHHگیری است که این مورد با استفاده از روش نکردن خطای نمونه باشد. از مشکلات اصلی این روش لحاظمی

و طول هاپلوتیپی است، در این روش مناطق  که مبتنی بر عدم تعادل پیوستگی XP-EHHتصحیح شده است. آماره 
شوند. در مطالعات ژنومی که با هدف شناسایی  وسیله فازهای هاپلوتیپی تشخیص داده می ژنومی تحت انتخاب به

هایی ض اریبیشوند، در معر های ژنومی عمومی توسط شرکت ایلومینا استفاده میهای انتخاب مثبت از آرایهنشانه
های حلتواند منجر به نتایج مثبت کاذب شود یکی از راهگیری هستند که میمانند خطاهای تعیین ژنوتیپ و نمونه

های شده برای جلوگیری از خطاهای ذکرشده جهت شناسایی مناطق ژنومی تحت انتخاب استفاده از آستانه توصیه
تر مناطق تحت انتخاب د. در پژوهش حاضر برای شناسایی دقیقباشبرای مناطق ژنومی کاندیدا می گیرانه سخت

ای بود و دامنه گیرانه بالای جمعیت استفاده گردید که دامنه سخت XP-EHHهای مثبت از آستانه یک درصد ارزش
 ( در مطالعات مختلف گزارش شده است. Hu et al., 2023( تا پنج درصد )Waineina et al., 2022آن از یک درصد )
تاکنون جهت شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات تولیدی و  XP-EHHهای انتخاب و آماره از روش نشانه

های در پژوهشی با هدف شناسایی نشانهرشد بدن در نژادهای مختلف مرغان بومی و تجاری استفاده شده است. 
انجام شده بود.  XP-EHH آماره از استفاده انتخاب مرتبط با صفات رشد و آداپتاسیون در نژادهای مختلف مرغ با

دارای  25و  18های یک، دو، چهار، هفت، هشت، نتایج این پژوهش نشان داد، نواحی ژنومی روی کروموزوم
 ،BEND6، SCPEP1، BMP5، AFF1های کاندیدای های انتخاب هستند. این مناطق ژنومی شامل ژن نشانه

PCDH19  وDGKE های لتی و ذخیره چربی بدن و ژنمرتبط با رشد عضلات اسکHSP70، HSPA9، HSP90AB1 
 (.Mastrangelo et al., 2023که نقش کلیدی در آداپتاسیون، سیستم ایمنی و مقاومت به تنش حرارتی داشتند ) PLCB4و 

 بهتوان  می ها شده در پژوهش حاضر با سایر پژوهش بودن مناطق ژنومی شناسایی از دلایل دیگر متفاوت چنین هم
های آماری متفاوت برای شناسایی مناطق ژنومی اندازه مختلف نمونه، تعداد و نوع نژادهای موردبررسی و روش

 .کرد تحت انتخاب مثبت اشاره
باشند. با توجه به عملکرد بیولوژیکی شده در مرغ جدید می های ژنومی یافتها و جایگاهدر این پژوهش برخی از ژن

باشد، های دیگر میکه منطبق با گزارشات پویش ژنومی پیشین در گونه پژوهششده در این  های کاندیدای شناساییژن
مشابه جدید و استفاده از  های پژوهشهای توان با ادغام دادهرا توجیه کرد. می موردمطالعهتوان بروز فنوتیپی صفت می

عدم دسترسی به  دلیل بهاز طرفی در این پژوهش تر برای تأیید نتایج پژوهش حاضر استفاده کرد. های آماری جامع تجزیه
پژوهش حاضر در مرغان بومی کشور، از اطلاعات  موردمطالعهرکوردهای فنوتیپی و اطلاعات ژنوتیپی مرتبط با صفت 

 نیاز کشور مرغان بومی هایجمعیت در مطالعه این نتایج از استفاده لذا. شد فنوتیپی و ژنوتیپی مرغان کشور چین استفاده
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 ویژه بهشده،  نواحی مهم ژنومی شناسایی تر بیشبررسی  .شوند تأیید نیز هاجمعیت این در تا دارد تر بیش مطالعات به
ی آزمایشگاهی ها آزمونهای کاندیدا با اثر مستقیم بر ذخیره چربی بدن هستند، با استفاده از مناطقی که شامل ژن

 مؤثر پژوهش این در آمده دست به نتایج تأیید تواند دربیان ژن( میهای کاندیدا و یا مختلف )بررسی چندشکلی در ژن
 از صفت ذخیره چربی بدن با مرتبط شده شناسایی کاندیدای هایژن در موجود شکلی چند بررسی با ،بهعبارت دیگر .باشند
 نتایجدر صورت تأیید  و بومی مرغ نژادهای در PCR-SSCPو  PCR-RFLPمانند  آزمایشگاهی مطالعات طریق

 .برد کار به اصلاحی مطالعات برای را آمده دست به
 

 گیری و پیشنهادهانتیجه. 5

ها های انتخاب از آماره مبتنی بر عدم تعادل پیوستگی استفاده شد. بررسی ژندر این مطالعه برای شناسایی نشانه
چنین  م چربی مرتبط هستند. همهای موجود در این مناطق با متابولیسدر نواحی تحت انتخاب مثبت نشان داد، ژن

شده در گونه مرغ نشان داد که در این  های شناساییQTLشده در این پژوهش با  بررسی مناطق ژنومی شناسایی
با توجه به اهمیت اقتصادی صفات رشد  مرتبط با صفات چربی بدن گزارش شده است. QTLمناطق ژنومی چندین 

های منابع اطلاعاتی ارزشمندی در جهت شناسایی ژن تواندمی مطالعه این از حاصل در صنعت پرورش طیور، نتایج
که در مطالعه حاضر دو  کاندیدای تولیدکننده چربی و مکانیسم مولکولی ذخیره چربی ارائه دهد. البته با توجه به این

ه در مطالعات شد های کاندیدای شناسایی لاین جوجه گوشتی بالا و پایین با یکدیگر مقایسه شدند، نیاز است ژن
های  ها را در برنامه توان آن های با وزن چربی بدنی موردآزمون قرار بگیرند و در صورت تأیید می مستقل در جوجه

 گری با هدف بهبود کیفیت لاشه استفاده کرد.  های تلاقی اصلاح نژادی و سیستم
 

 یملاحظات اخلاق. 6
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 سندگانینو مشارکت. 7
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