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مکان یابی جایگاه های  صفت کمی 
)QTL ( موثر بر وزن بدن در بخشی 

از ژنوم گوسفند بلوچی

چكید ه
به منظور شناسایی جایگاه ژنتیكی کنترل کننده صفات کمی وزن در سنین تولد، 3، 6، 9 و 12ماهگی گوسفند بلوچی از تعداد 
 BM8246 ،BMS4008 ،BM7145 ،BMS2572 ،BMS2321 ،BM4129 ،BMS1636 ،BM6465 8 نشانگر ریزماهواره ش�امل
موجود درکروموزوم یک گوسفند استفاده شد. جامعه مورد مطالعه شامل 434 حیوان )نر و ماده( در قالب 11 خانواده ناتنی با اندازه 
جمعی�ت 29 تا 54 ب�ود. اطلاعات ژنوتیپی قوچها و نتاج حاصل موج�ود در هر خانواده به تفكیک برای تم�ام ریزماهواره ها تعیین 
گردید. به منظور تجزیه جایگاه های صفات کمی اثرات ثابت ش�امل س�ال تولد، جنس بره، نوع تولد و سن مادر به عنوان اثرات ثابت 
 QTLب�ا روش مكان یابی فاصله ای و با نرم افزار QTL و همچنی�ن روز تولد به عنوان کواریانس در نظر گرفته ش�د. تجزیه و تحلیل
express مورد بررسی قرار گرفت. نتایج تجریه و تحلیل وجود QTLهای معنی داری برای صفات تولد، 9 و 12ماهگی را نشان داد. 
برای وزن تولد QTL در بین نش�انگرهای BMS2572 و BMS2321 در موقعیت 171/8 س�انتی مورگانی کروموزوم یک مكان یابی 
ش�د ) P> 0/05(. همچنین QTL معنی داری برای وزن بدن در س�نین 9 و 12 ماهگی به ترتیب در موقعیت مكانی 85/8 و 84/8 
سانتی مورگان بین نشانگرهای BMS1636 و BM6465  شناسایی شد. نسبت واریانس QTL به واریانس فنوتیپی در صفات وزن 
تولد، 3، 6، 9 و 12ماهگی به ترتیب13، 9، 12/7، 15 و 10/5 درصد بود. ش�اید بتوان از اطلاعات ارزش�مند تحقیق حاضر در جهت 

طراحی برنامه های مناسب اصلاح نژادی در گوسفند بلوچی استفاده کرد.
       

کلمات کلید ي: جایگاه هاي صفت کمي)QTL(، وزن در سنین مختلف، گوسفند بلوچی

شماره 95، تابستان 1391

)پژوهش و سازندگی(

www.SID.ir

www.SID.ir


Arc
hive

 of
 S

ID

50   )پژوهش وسازند گی(

Animal Sciences Journal (Pajouhesh & Sazandegi) No 95 pp: 49-57

Partial genome scan to map quantitative trait loci controlling body weight in baluchi sheep 
By:  Davoud Ali Saghi, PhD Student in Genetic and Animal Breeding, Ferdowsi University Mashhad, (Corresponding Author; 
Tel: +989155441479), Ali Asghar Aslaminejad, Assistant Professor of Ferdowsi University Mashhad, Tahmoorespour M. and 
Nasiri M. Associate Professors of Ferdowsi University, Mashhad, Dashab Gh, Assistant Professor of Zabol University.
The goal of This study was identification of  QTL controlling body  weight in different life stage of Baluchi sheep( 
Birth, 3, 6, 9, 12 months) using partial genome scan. For this purpose data was collected from 11 half sib families 
and 8 microsattelite(BM6465, BMS1636, BM4129, BMS2321, BMS2572, BM7145, BMS4008, BM8246) in ovine 
chromosome. The overall individuals were 434 animals which was grouped in 11 half sib families, The range of 
with progeny per family was 29-54. Initially respective rams and related offspring’s were genotyped for informative 
microsatellite markers, and finally eight microsattelite markers were selected for subsequent QTL analysis. For statistical 
analysis, year, sex, type of birth, age of dam was assumed as fix effect and the day of birth or age at time of measurement 
was fitted as covariate for each traitin the model. QTL analyses were conducted using a univariate multi-marker for half 
sib families, for each trait by interval mapping approach using QTL express software. As conclusion three significant 
QTL was found for this breed. Genome wide permutation indicated significant QTL for birth weight between markers 
BMS2572 and BM2321 at 171.8 cM, (P<0.01), and for 9 and 12 monthly weights at the 85.8 and 84.8 cM, respectively 
(p<0.05)  between the markers BMS1636 and BM6465. The proportions of phenotypic variance explained by QTL were 
13, 9, 12.7, 15 and 10.5 percent for birth, , 3, 6, 9 and 12 monthly weights respectively. As significant study result of study 
perhaps could be good indicator for designing proper breeding program in this breed.

Keywords: QTL, Body weight, Baluchi sheep

مقد مه
جمعیت گوسفند و بز ایران حدود 45 میلیون راس شامل 27 نژاد و 
سویه های مختلف است )وطن خواه و همکاران، 2004(، که نژاد بلوچی 
حدود 30 درصد جمعیت آن را تش��کیل می دهد و گس��تردگی وسیعی 
در مناطق مختلف ایران از جمله ش��رق، ش��مال شرق، مرکزی و جنوب 

شرق ایران دارد. 
صفات رشد و وزن بدن از جمله اهداف اصلاح نژادی در گوسفندان 
بومی کش��ور محسوب می ش��ود که خوش��بختانه تحقیقات عمده ای در 
ارتباط با ب��رآورد پارامترهای ژنتیکی و وراثت پذیری در این نژاد صورت 
پذیرفته است. در صورت توسعه روش های نوین انتخاب ژنتیکی بر مبنای 
تفاوت های افراد در س��طح DNA اطلاعات حاصل موجب افزایش دقت 
برآورد ارزش ارثی دامها، کاهش فاصله نسلی و افزایش سرعت پیشرفت 
 ،Bovenhuis و Spelman( ژنتیک��ی در صفات  اقتصادی می ش��ود

 .)2002 ،Hospital وDekkers1998؛
در حال حاضر نقش��ه های جامع نش��انگرهای DNA در سطح کل 
ژنوم در گونه ها مختلف حیوانی ترس��یم گردند )Vaiman و همکاران، 
هم��کاران،  و   Maddox 1998؛  هم��کاران،  و   Schibler 1996؛ 
2001( و این ابزار امکان اس��تفاده از نقش��ه های ژنتیکی و تکنیک های 
ژنتی��ک مولکولی را فراهم م��ی آورد. نش��انگرهای ریزماهواره ای حاصل 
از نقش��ه های فوق برای بررس��ی الگوی توارث قطعات ژنومی متصل به 
آنها در جمعیت های حاوی اطلاعات ش��جره اس��تفاده می شوند. ارتباط 
آلل های نشانگر با داده های فنوتیپی صفت مورد مطالعه وجود مکان های 

ژنی کنترل کننده صفت )1QTL( را تایید می کند. همچنین روش های 
آم��اری مناس��ب و مؤثر مختلف��ی نیزمبتنی بر رگرس��یون خطی برای 
تش��خیص مکان های ژن��ی کنترل کننده صفات در جمعیت های س��اده 
و پیچیده  پیشنهاد ش��ده است )Haley و Knoit، 1992؛ Knoit و 
هم��کاران، 1998؛ Dekoning و همکاران، 2001(. توانایی هر یک از 
 )QTL( روش های آماری برای شناسایی مکان ژنی کنترل کننده صفت
به میزان وراثت پذیری صفت و میزان اثر هر QTL بستگی دارد. با وجود 
این که تلاش های مختلفی در س��طح دنیا برای شناسایی مکان های ژنی 
کنت��رل کننده صف��ات وزن صورت گرفته، اما در ح��ال حاضردر زمینه 
شناس��ایی مکان های ژنی کنترل کننده صف��ات وزن در نژادهای بومی 

ایران اطلاعات محدودی در دست می باشد.
تحقی��ق حاضر با هدف شناس��ایی جایگاه های ژن��ی کنترل کننده 
صفات وزن در گوس��فند ن��ژاد بلوچی بر روی بخ��ش از کروموزوم 1 با 

استفاده از نشانگرهای ریزماهواره ای انجام شد.

مواد و روش ها
مشخصات جمعیت مورد مطالعه

به طور کلی تعداد 434 حیوان )نر و ماده( متعلق به نژاد گوس��فند 
بلوچی در ایس��تگاه عباس آباد خراسان در قالب 11 خانواده ناتنی مورد 
اس��تفاده قرار گرفت. اندازه جمعیت به ازای هر خانواده29 تا 54 حیوان 
و متوس��ط تعداد نتاج به ازای هر خانواده 38 راس تعیین گردید. صفات 

مكان یابی جایگاه های صفت ...
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فنوتیپی مورد بررسی در این مطالعه صفت وزن در سنین مختلف )تولد، 
3، 6، 9 و 12ماهگی( بودند که در طی س��ال های 1387 و 1388 ثبت 

رکورد شده بودند.

تعیین ژنوتیپ نشانگر های ریزماهواره
منطق��ه بین 80 تا 200 س��انتی مورگانی کروموزوم یک گوس��فند 
بر اس��اس مطالعات قبلی ب��رای مکان یابی جای��گاه ژنتیکی صفات وزن 
)Walling و همکاران، 2000( در گوسفند بلوچی تعیین گردید. تعداد 
8 نشانگر ریز ماهواره ای بر اساس میزان چندشکلی و اطلاعات ارائه شده 
در بان��ک اطلاعاتی آرک  د ب2 برای این ناحیه از کروموزوم با متوس��ط 
فاصله 20س��انتی مورگان انتخاب ش��د. آغازگرهای مرتبط با هر نشانگر 
جهت تکثیر نش��انگرها س��اخته گردید که خصوصیات پرایمرهای مورد 

استفاده در این تحقیق در جدول 1 ارائه شده است.
ب��ه منظور مکان یابی جایگاه ژنتیکی صفات م��ورد مطالعه، در ابتدا 
تمام والد های پدری برای تمام نشانگر ها تعیین ژنوتیپ شدند و در ادامه 
برای نشانگرهایی که والد مربوطه هتروزیگوت بود تمام نتاج آن والد نیز 

تعیین ژنوتیپ شدند.
اس��تخراج DNA از وال��د پ��در و نتاج ه��ر خانواده با اس��تفاده از 

کیت دیاتوم انجام گرف��ت )Boom و همکاران، 1990(. درجه خلوص  
DNA اس��تخراج ش��ده ب��ا اس��تفاده از ژل آگارز و دس��تگاه نانو دراپ 
اس��پکتروفتومترمدل ND-2000 س��اخت آمریکا تعیین شد. واکنش 
 DNA در حج��م 25 میکرو لیتر با 50 ت��ا 80 نانو گرم DNAتکثی��ر
 Tag ش��امل آنزیم DNA انج��ام گرفت. ترکیب محلول واکنش تکثیر
DNA پلی م��راز، dNTP، Tris-HCL،KCL  و MgCl2 محصول 

شرکت IsoGene کشورروسیه بود. 
برنام��ه مورد اس��تفاده ب��رای  واکنش تکثیر DNA با اس��تفاده از 
دس��تگاه Tpersonal س��اخت کش��ور آلمان ش��امل دمای 95 درجه 
 DNA س��انتی گراد به مدت 10 دقیقه بود که موجب واسرش��ته شدن
می گردد و س��ایر س��یکل های دمایی به ترتیب   94 درجه سانتی گراد به 
م��دت 30 ثانیه، 62 تا 48 درجه س��انتی گراد ب��ه مدت 55 ثانیه و 72 
درجه س��انتی گراد به مدت 30 ثانیه بود که برای 35 بار تکرار شدند. و 
نهایتاً در آخرین س��یکل دمایی در دمای 72 درجه سانتی گراد به مدت 

30 دقیقه واکنش خاتمه یافت.
محص��ول واکنش تکثی��ر DNA ب��ر روی ژل آکریل آمید 8 درصد 
در تان��ک عمودی مدل Veu-77041 س��اخت ش��رکت پایا پژوهش با 
ولتاژ200 و ش��دت جریان 100 میلی آمپر به مدت 8 س��اعت برده شد 

دمای Annealingمحصول   F:forward,R:revers( PCR(پرایمر ها2 موقعیت)cM(1نشانگرها

BM646580/8
F:TTTCCAAGGAGCAAGCATCT
R:TTGCCAGGCTATAGAAGGACTT

119-13362

BMS163691/9
F: CATTATTCACTGCCTTTGGATG
R: GTGTTGGAGTTCTTCAGCAGG

116-12662

BM4129101/9
F: AACCTTTATTAGGGGAGTTCGG
R: TAAGCTGTGGAGTGCAGCAA

72-8058

BMS2321154/1
F: TCACTTCACAAAATACACAATGC
R: CCAAACTCCATAATCACCACTT

144-17649

BMS2572209/4
F: ATGTTGCAGGCTTGTGGAG
R: TCGACCCGACCGTAAAAG

113-12964/5

BM7145229
F: ATTATGTTCCAGATTCCATTCCA
R: CAGCACTGTTTCATAAACTATGGG

115-12552

BMS4008231/1
F: CGGCCCTAAGTGATATGTTGT
R: AGGGAAAGACTGTTTGGAAGG

159-18557

BM8246236/6
F: AATGACAAATTGAGGGAGACG
R: AGAGCCCAGTATCAATTCTTCC

172-19059/5

جدول 1- جایگاه های ریز ماهواره ها و خصوصیات پرایمرهای تكثیر کننده در کروموزوم یک 

1- سانتی مورگان        F ( -2( پیش رونده  و )R( پسرونده
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 Gaetano و Bassam و رن��گ آمیزی نیترات نقره ب��ر اس��اس روش
)1993( انجام گردید، س��پس ژل ها خشک شده و از آنها تصویر گرفته 
شد و تصاویر گرفته شده برای شناسایی تعداد باندها و اندازه باندها مورد 
اس��تفاده قرار گرفت. از خط کش ژنتیک��ی20 نوکلئوتیدی برای اندازه 

گیری اندازه باندها استفاده گردید.
 تجزیه آماری صفات وزن در گوسفند بلوچی

با اس��تفاده از روی��ه آنالیز واریانس و روش حداق��ل مربعات خطای 
آزمایش��ی عوامل ثابت معنی دار بر صفات مورد مطالعه مش��خص گردید 
)SAS Institute. version 9.2(. اث��رات ث��اب ت موجود در معادله 
ش��امل گله )گله یک وگله دو( س��ال تولد )1387و1388(، جنس )نر و 
ماده(، نوع زایش )تک قلو و دو قلو( و س��ن مادر)2، 3، 4 ، 5( همچنین 
روز تول��د ب��ه عنوان کواریت در نظر گرفته ش��د که م��دل آماری مورد 

استفاده عبارت بود از
           

                  
m ،مقدار مشاهده شده برای هر یک از صفات yijklmn در این معادله

میانگین هر یک از صفات، yeari  اثر iامین سال تولد، h  اثر jامین گله، 
S اثرkامی��ن جنس بره، Bt اثر jامین ن��وع تولد بره، Doge اثر mامین 
س��ن مادر بره،  b ضریب تابعیت روزتولد، Bdijklmn روز تولد هر حیوان،  

Bd میانگین روز تولد و e اثر باقیمانده می باشند.

آنالیز رگرسیون خانواده های ناتنی
آنالیز مکان یابی ژنی صفات کمی با اس��تفاده از رگرسیون چند گانه 
نش��انگرها در فامیل های ناتنی پدری بر اساس مکان یابی فاصله ای برای 
نش��انگرهای مجاور هم، بر مبنای روش ارائه ش��ده توس��ط Knoth و 
هم��کاران )1996( انج��ام گرفت. برای این منظ��ور از نرم افزار آن لاین 
GridQTL  )Seaton و همکاران، 2006(، اس��تفاده ش��د. مدل مورد 
استفاده شامل اثرات ثابت جنس، نوع زایش ، سن مادر و عامل کواریت 
سن بره در زمان وزن کشی بود. احتمال توارث آلل های پدری در فواصل 1 
سانتی مورگان برای هر کدام از نتاج درون خانواده محاسبه گردید. سپس 
از روی فراوان��ی آلل ها، فراوانی ژنوتیپ نش��انگر هر فرد و والدش معین 
گردید و نهایتا فنوتیپ هر کدام از صفات روی احتمال توارث در هر کدام 
از جایگاه ها در طول هر کروموزوم و در هر فامیل برگشت داده شد. برای 
محاسبه اثر هر کدام از آلل های مکان کنترل کننده صفت از آنالیز درون 
خانواده برای هر کدام از والدها اس��تفاده شد. چون تمام والدهای پدری 
برای تمام جایگاه های کنترل کننده  صفات کمی هتروزیگوت نیس��تند 
و ارتب��اط آلل های QTL با هاپلوتیپ پدری از ی��ک والد پدری به والد 
 دیگر تغییر خواهد کرد. این باعث می شود در هر مرحله برای هر کدام از 
رگرسیون ها یک نسبتF  محاسبه شود که حاصل حداکثر درستنمایی 
مدلی باوجود اثرات  QTL )مدل کامل شامل اثرات ثابت، عامل کواریت 
و مکان ژنتیکی صفات( بر روی مدل بدون وجود اثر QTL  )مدل ناقص 

شامل اثرات ثابت و عامل کواریت( است. 
بهتری��ن نقطه ب��رای وجود یک QTL، نقطه ای اس��ت که بالاترین 
ضریب  F را داشته باشد. سطح آستانه معنی داری برای اثبات معنی داری 
 QTL  از تس��ت تبدیلی  permutation و ب��رای محاس��به دامن��ه 

اطمینان 95 درصد از بوت استراپ ) bootstraping( با 10000 تکرار 
نمونه برداری استفاده شد )Visscher و همکاران، 2007؛ Doerge و 
Churchill، 1996(. وراثت پذیری QTL بر اس��اس معادله ارائه شده 

توسط Knoth و همکاران )1996( محاسبه گردید.
4*)1-RMSQfull/RMSQreduced(

که در این معادله RMSQfull مقدار مجموع مربعات خطای مدل 
کامل و RMSQreduced مجموع مربعات خطای مدل ناقص بودند.

نتایج و بحث
نتایج آنالیز واریانس اثر عوامل ثابت شامل گله )دو سطح(، سال )دو 
سال(، جنس )نر و ماده (، تیپ تولد )تک قلو و دوقلو( و سن مادر )2، 3، 4 و 
5سال( در جدول 2 ارائه شده است. نتایج تجزیه و تحلیل واریانس نشان 
داد که گله، اثر معنی داری بر صفات وزن نداشته است. اثر عامل ثابت سال 
 بجز وزن تولد در سایر موارد معنی دار بود )P> 0/01(. جنس و نوع تولد 
بره ها ازمنابع مهم تغییرات بود که اثر معنی داری بر صفات مورد مطالعه 
داش��تند )P> 0/01(. س��ن مادر یکی دیگر از منابع مهم تغییرات وزن 
بره ه��ا از تول��د تا قبل از ش��یرگیری )3 ماهگی( می باش��د. بنابراین در 
مکان یابی جایگاه های ژنتیکی صفات وزن و پارامترهای ژنتیکی به منظور 
کاه��ش اثرات محیطی ب��ر صفات مورد مطالعه بایس��تی از عوامل ثابت 
معنی دار )سال، جنس، نوع تولد و سن مادر( و همچنین روز تولد بره ها 

به عنوان متغیر همبسته در نظر گرفته شود.
نتای��ج حاص��ل از تجزی��ه و تحلی��ل ژنوتیپ های به دس��ت آمده از 
خانواده ها در جدول 3 ارائه ش��ده اس��ت. این نتایج نش��ان می دهد که 
به طور متوس��ط 93 درصد نتاج هر خانواده ب��رای تجزیه و تحلیل های 
مکان یابی مفید هس��تند. همچنین نتای��ج مربوط به درصد هتروزیگوتی 
نش��انگرها و تعداد والدهای هتروزیگوت در هر نشانگر مورد استفاده این 
تحقیق در جدول 4 آورده ش��ده اس��ت. متوسط درصد هتروزیگوتی 54 
درصد که بیش��ترین میزان هتروزیگوتی در نشانگر BMS4008 با 85 
درصد و کمترین آن در نشانگر BMS2321 با 34 درصد مشاهده شد. 
نتای��ج مکان یابی ژنتیکی صفات وزن مورد مطالع��ه  حاصل از تجزیه و 
تحلی��ل بین خانواده ها در جدول 5 ارائه ش��ده اس��ت. درکروموزوم یک 
تع��داد3 مکان ژنی کنترل کننده برای صف��ات وزن تولد، وزن 9ماهگی 
ویک   س��الگی تش��خیص داده ش��د. جایگاه ژنتیکی صفت وزن تولد در 
موقعیت 178/8 سانتی مورگانی کروموزوم یک و در خانواده های 2، 3 و 
11 با میانگین قدر مطلق اثر جایگاه ژنتیکی 1/075 و 13 درصد واریانس 
فنوتیپی شناس��ایی شد. جایگاه های ژنتیکی صفات وزن 9 ماهگی و یک 
سالگی به ترتیب در موقعیت های 85/8 و 84/8 سانتی مورگان شناسایی 
شدند با توجه به نزدیکی جایگاه این دوصفت و بروز این جایگاه ژنتیکی 
در خانواده های یکسان به نظر می رسد که ژن های کنترل کننده این دو 
صفات یکسان باشند. تمام جایگاه های فوق بر اساس آستانه معنی داری 
نقطه ای3 و آزمایش��ی4 معنی دار بودند، که بر اس��اس آستانه معنی داری 
در س��طح کروموزوم5 تمام مکان های ژنی تایید گردید. س��طح احتمال 
معن��ی داری وجود جایگاه ژنتیکی با اضافه ش��دن س��ن حیوان افزایش 
می یابد. به طوریکه حداکثر س��طح احتمال معنی داری در سن 9 ماهگی 

با بیشترین میزان واریانس فنوتیپی مشاهده می شود.

مكان یابی جایگاه های صفت ...
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موقعیت های شناسایی ش��ده در این تحقیق با نتایج سایر محققین 
در وزنهای مش��ابه همخوانی دارد از جمله Walling و همکاران س��ال 
2004 در گله هاي تجاري گوسفند سافولک و تکسل با استفاده از طرح 
خواه��ر و برادران ناتني کروموزم ه��اي 1، 2، 3، 4، 5، 6، 11، 18 و 20 
را جهت شناس��ایي QTL صفات رشد و لاشه مورد بررسي قرار دادند و 
نتیجه گرفتند که بر روي کروموزوم 1 گوسفند سافولک بین مارکرهاي 
MCM130 ،BM8246 در موقعی��ت 227 س��انتي مورگان QTL اثر 

معني داري بر عمق ماهیچه دارد.
McRae و هم��کاران در س��ال 2005 مکان یاب��ي ژن هاي صفات 
کمي وزن 8 هفتگي و 20 هفتگي را در گوس��فند ش��اروله با اس��تفاده 
از ط��رح خواهر برادران ناتني در س��طح گله هاي تجاري که داراي فایل 
ش��جره کامل ب��وده را بر روي کروموزوم ه��اي 1، 2، 3، 18 و 20 مورد 
بررس��ي قرار دادند و نش��ان دادند که کروم��وزوم 1 دارايQTL  براي 
ه��ر دو وزن م��ورد مطالعه بود که مح��ل QTL  صفت وزن 20 هفتگي 
بی��ن دو مارکر MCM58 در 112/9 س��انتي مورگان و ILSTS04 در 
175/1 س��انتي مورگان همچنی��ن مح��ل QTL  وزن 8 هفتگي در بین 
دو مارک��ر CSS04 در 199/8 س��انتي مورگان و BMS4000 در 230 
سانتي مورگان واقع شده اس��ت. همچنین اسماعیل زاده )2010( جهت 
مکان یاب��ی ژنتیکی وزن تولد در گوس��فند کرمانی فاصل��ه بین 203 تا 
305 س��انتی مورگانی کروموزم یک را مورد بررس��ی قرارداده و گزارش 
ک��رد که موقعیت QTL ب��رای وزن تولد در203 س��انتی مورگانی و در 
 Sawalha 1995؛ ،Fogarty .قرار دارد BMS2572 نزدیکی نشانگر
و همکاران، 2007 و Hatcher و همکاران، 2009 ارتباط بین وزن تولد 
با زنده مانی و رش��د تا شیرگیری و همچنین Yazdi و همکاران 1997 
همبس��تگی ژنتیکی مس��تقیم بین وزن تولد و رشد قبل از شیرگیری را 
درگوس��فند گزارش کرده اند. علاوه بر این وراثت پذیری های مس��تقیم و 
مادری برای صفات وزن تولد و وزن شیرگیری در گوسفند بلوچی نشان 
می ده��د که این صف��ات تحت تاثیر عوامل ژنتیکی مس��تقیم، مادری و 
محیط مادری قرار دارند. از طرفی مطالعات سایر محققین نشان مي دهد 
 )1999 ،Kniec( که ژن ترانس��فرین که بر رش��د تاثیرگذار می باش��د
و ژن POU1F1 که همبس��تگی چندش��کلی آن ب��ا وزن تولد گزارش 
ش��ده در کروم��وزوم ی��ک و در ناحیه ایی که برای ای��ن تحقیق انتخاب 
ش��ده است واقع ش��ده اند. بنابراین با توجه به همبس��تگی های ژنتیکی 
گزارش شده در مطالعات بین وزن ها در سنین مختلف و وجود ژن های 
 مختلف موثر بر وزن در ژنوم موجب پیچیدگی هایی در تش��خیص مکان 
 )QTL( ژن ه��ای صفات وزن می ش��ود. در مطالعه اخی��ر 3 مکان ژنی
برای صفات وزن بر روی کروموزوم 1 گوسفند نژاد بلوچی شناسایی شد 
که می توان از آنها در روش انتخاب به کمک نش��انگر ها6  اس��تفاده کرد 
ک��ه موجب افزایش دقت ب��رآورد ارزش اصلاحی دام ها و کاهش فاصله 
نس��لی و متعاقب آن افزایش نرخ رشد ژنتیکی می شود. البته باید توجه 
داشت که تعداد نتاج به ازای هر خانواده و تعداد نشانگرها در این تحقیق 
محدود بوده لذا احتمالا توان آزمون این تحقیق نس��بت به زمانی که از 
تعداد خانواده کمتر با نتاج و نشانگرهای بیشتری استفاده می شود کمتر 
خواهد بود لذا توصیه می شود برای تحقیقات آینده از خانواده های با نتاج 

بیشتر و نشانگرهای متراکمتر استفاده شود.

تشكر و قدردانی
این تحقیق با پش��تیبانی مالی دانشگاه فردوسی مشهد و مرکز تحقیقات 
جهادکش��اورزی و منابع طبیعی خراس��ان رضوی و هم��کاری معاونت بهبود 
تولیدات دامی جهاد کشاورزی خراسان رضوی انجام گردیده که از حمایت های 

مراکز مرتبط تقدیر و تشکر می شود. 

پاورقی ها
1- Quantitative Trait Loci
2- http://www.thearkdb.org/arkdb
3- Single-Position Permutation
4- Experimental-Wide
5- Chromosome-Wide Permutation
6- Marker assisted selection
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جدول 2- میانگین حداقل مربعات و اثرات ثابت بر وزن سنین مختلف در گوسفند بلوچی

* و ** معنی داری در سطح 0/05 و ns   0/01 عدم معنی داری 

12ماهگی9ماهگی6ماهگی3ماهگیتولدتعداد مشاهداتاثر

12494/0420/7433/1736/1238/90گله

21764/1720/5433/5535/9739/67

nsnsnsnsnsمعنی داری

13871704/0921/1434/3836/7640/28سال

13882554/1120/1432/3335/3238/28

********nsمعنی داری

2274/2321/1334/1937/3241/35نرجنس

1183/9720/1532/5334/7637/22ماده

*********معنی داری

2104/5423/2935/0937/1540/67تک قلونوع تولد

2153/6718/0031/6234/9337/88دوقلو

**********

2943/7618/7732/2935/3438/39

31234/1321/3733/3735/9840/01سن مادر

41404/2220/8133/8636/2639/06

5684/3321/6233/9036/5939/68

nsnsns****معنی داری

4/1020/5233/1735/9339/19میانگین
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جدول 3- درصد نتاج مفید و غیر مفید درون خانواده های ناتنی

جدول 4- درصد هتروزیگوتی نشانگرهای مورد استفاده در گوسفند بلوچی

درصد نتاج مفیدتعداد نتاج مفیدتعداد نتاج غیرمفیدتعداد نتاجخانواده )شماره قوچ(

)1001( 15825696/55

)1062( 25115098/04

)1314( 34314197/62

)1414( 43613597/22

)1433( 54514497/78

)2310( 63413397/06

)2338( 72972275/86

)2348( 83052583/33

)2365( 93413397/06

)2382( 103623494/44

)2413( 113853386/84

392/536/592/89میانگین

تعداد آللدرصد هتروزیگوتیتعداد والد پدری هتروزیگوتموقعیت در کروموزوم )سانتی مورگان(نشانگر

BM646580/87608

BMS163691/96496

BM4129101/96475

BMS2321154/14347

BMS2572209/48437

BM71452298694

BMS4008231/110857

BM8246236/65445

19/26/7553/876/12میانگین
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جدول 5- تایید تفرق جایگاه های ژنی کنترل کننده صفات وزن در گوسفند بلوچی

1 -  موقعیت جایگاه ژنی بر حسب سانتی مورگان از ابتدای کروموزوم یک
2-  اعداد داخل پرانتز دامنه احتمال معنی داری از 0/05 تا 0/01 

* معنی داری در سطح احتمال 0/05 
**  معنی داری در سطح احتمال 0/01  

واریانسQTLاحتمال معنی داری2اثرQTLخانواده هاموقعیت1صفت

13* 1/85 )2/31- 1/84( 21/075، 3، 171/811وزن تولد

ns9 1/75)2/42- 1/83( 34/29، 389/84 ماهگی

ns12/7 2/12)2/26- 1/8( 6227/854/73 ماهگی

15** 2/48)2/38- 1/86( 25/26، 4، 5، 985/810 ماهگی

10/5* 2/03 )2/42- 1/86( 26/17، 4، 1284/810 ماهگی
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