
 

 

 

Animal Production Research 

Vol. 14, No. 3, 2025 (23-32) 
doi: 10.22124/ar.2025.29364.1870 

eISSN: 2538-6107   pISSN: 2252-0872 

 

 

Study of STAT5B gene polymorphism and its association with 
production traits in Fars native fowl  

H. Kharrati-Koopaee*, M. Dadpasand** 

Department of Animal Science, School of Agriculture, Shiraz University, Shiraz, Iran  

 

(Received: 11-05-2025 – Revised: 30-05-2025 – Accepted: 03-06-2025 – Available online: 03-06-2025)                 

Abstract 

Introduction: Genetic resources are one of the most valuable assets of any country. Due to adaptation to specific 
environmental conditions, Iranian indigenous chickens exhibit remarkable genetic diversity. Identifying and 
characterizing the genetic makeup of native chicken breeds can facilitate the development of effective 
conservation and breeding programs. Polygenic traits such as growth and reproduction are economically important 
in the poultry industry. Single-nucleotide polymorphism (SNP) association studies explore the relationship 
between genetic variants and traits by targeting genes involved in physiological pathways. Signal transducers and 
activators of transcription (STAT) proteins are a family of cytoplasmic proteins critical in the signal transduction 
pathways of multiple cytokines and peptide hormones. Several functional polymorphisms in the STAT5B gene 
have been reported in chickens. Previous studies demonstrated the pivotal roles of STAT5A and STAT5B in 
physiological processes linked to growth hormone and prolactin in mice. Members of the STAT protein family 
are involved in growth and reproduction. Identifying genetic markers in candidate genes and their association with 
economically important traits can optimize breeding programs through marker-assisted selection (MAS). The 
main goal of this study was to investigate the SNP (G4533815A/G-250A) polymorphism in the STAT5B gene and 
its association with production traits in Fars native fowl. 
Materials and methods: Blood samples were randomly collected from 313 native chickens at the Native Chicken 
Breeding Farm in Fars Province (Shamsabad station). DNA was extracted using the salting-out protocol and 
evaluated through 2% agarose gel electrophoresis and nanodrop analysis. A 554 bp fragment of the STAT5B gene 
containing the SNP (G4533815A/G-250A) was amplified using the following primers: F: 5'-
CCATCCCTTCCTGGTGCAGT-3' and R: 5'-ACTGCTGCCATTTCCCTTTG-3' with annealing temperature at 
60°C. Genotyping was performed using the MspI restriction enzyme at 37°C for 3 hours. Allelic and genotypic 
frequencies, Hardy-Weinberg equilibrium (HWE), polymorphism information content (PIC), and genetic 
parameters were calculated using PopGene3.2 software. The distribution of phenotypic data was not normal; 
therefore, nonparametric statistics were used to analyze the data. The association between the STAT5B gene 
polymorphism and production traits (egg number [EN], age at first egg [AFE], egg weight at 84 weeks [EW84], 
and body weight at 12 weeks [BW12]) was analyzed using the Mann-Whitney test in the Minitab program (version 
18). Gene networks associated with the STAT5B gene in Gallus gallus domesticus were visualized using the 
STRING web tool (version 12). 
Results and discussion: SNP genotyping identified three genotypes: AA (128 individuals, uncut fragment- no 
mutation), AG (174 individuals, heterozygote, 554/477 and 77 base pairs fragments- one mutant allele), and GG 
(11 individuals, 477, and 77 base pairs fragments- two mutant alleles). The frequencies of the A and G alleles 
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were 0.69 and 0.31, respectively. The chi-square test (ꭓ² = 31.47) indicated that the population deviated 
significantly from HWE (P<0.01). This deviation can be attributed to selection intensity and mating systems. The 
Mann-Whitney test revealed a significant difference in AFE between genotypes AA/GG (W= 191.50) and GG/GA 
(W= 354.50). The GG genotype had a lower median AFE (142 days) compared to AA (150 days) and AG (147 
days). Previous studies have demonstrated that hormones, cytokines, and their receptors regulate growth, 
reproduction, immunity, and metabolism in animals. The chicken’s STAT5B gene has been implicated in sexual 
maturation via ovary development regulation. Protein interaction network analysis also revealed that STAT5B 
interacts with proteins related to growth, immunity, and reproduction, reinforcing its importance in controlling 
production and economic traits. 
Conclusions: The results of the present study showed that there is a significant association between the SNP 
(G4533815A/G-250A) polymorphism of the STAT5B gene and age at first egg, but no significant association was 
reported with other traits. The main reason for the difference between the provided results and other investigations 
can be attributed to the statistical method used and the different genetic potential of the populations. Identification 
of beneficial mutations and genetic pathways affecting reproductive traits, such as AFE in chickens, can be used 
to select the desired allele in the population to achieve appropriate performance. Identification of candidate genes 
affecting economic traits can be used in MAS breeding programs. The findings provide an applied strategy to 
improve Fars native chicken through breeding programs. 
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  مقاله پژوهشي

 در مرغ بومي فارس يو ارتباط آن با صفات توليد STAT5B ژنچندشكلي  بررسي

 ǂمحمد دادپسند، *حامد خراتي كوپايي

 بخش علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه شيراز
 

  )١٣/٠٣/١٤٠٤: برخط انتشارتاريخ  – ١٣/٠٣/١٤٠٤تاريخ پذيرش:  – ٠٩/٠٣/١٤٠٤تاريخ بازنگري:  – ٢١/٠٢/١٤٠٤(تاريخ دريافت: 

     چكيده

تند سه پپتيدي هايها و هورموندر مسيرهاي انتقال پيام سيتوكين ي درگيرهااز پروتئين ايمجموعه كدكننده STATهاي ژن
براي  STAT5Bهدف اين پژوهش، بررسي چندشكلي ژن  است.گزارش شده  در طيور چندين چندشكلي عملكردي از آنها و

(G4533815A/G-250A) SNP  مرغ و هفتگي، شمار تخم ٨٤مرغ در هفتگي، وزن تخم ١٢و ارتباط آن با صفات وزن بدن در
تعيين  PCR-RFLPقطعه مرغ ايستگاه اصلاح نژاد مرغ بومي با روش   ٣١٣تعداد  گذاري در مرغ بومي فارس بود.سن اولين تخم

و يافته) (يك آلل جهش  AG،(بدون جهش) AAهاي پداراي ژنوتي ترتيببه فرد ١١و  ١٧٤ ،١٢٨ ،بر اين اساسشدند.  ژنوتيپ
GG )اواني آلل فر. بودند) يافتهدو آلل جهشA وG  انحراف جمعيت مورد  ،برآورد شد. آزمون كاي مربع ٣١/٠و  ٦٩/٠ترتيب به

 سن نخستينبراي  AGو  GGهاي با ژنوتيپ AA. اختلاف ميانه ژنوتيپ )P>٠١/٠( وينبرگ را نشان داد-مطالعه از تعادل هاردي
 ١٤٢گذاري كمتري (تخم نخستينميانه سن  ،GG. ژنوتيپ )P>٠٥/٠( دار بودمعني ويتني،-من اساس آزمونگذاري بر تخم

ها نشان داد كه پروتئين بررسي شبكه برهمكنش پروتئينروز) داشت.  ١٤٧( AGروز) و  ١٥٠(  AAروز) در مقايسه با دو ژنوتيپ 
STAT5B دهنده نقش وليدمثلي در ارتباط است كه نشانهاي مربوط به رشد، سيستم ايمني و تاي از پروتئيندر مرغ با مجموعه

هاي ديدگاهي را براي بررسي بيشتر ارتباط بين چندشكلي ،هاي اين پژوهشيافتهكليدي اين ژن در كنترل صفات اقتصادي است. 
  دهد.ارايه مي طيورنژادي كاربرد نشانگرهاي ژنتيكي در به ،هاي مهم اقتصادي و همچنينو صفت STAT5Bژن 
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  مقدمه

 هاي زيستي برايراهكار يكي از حفاظت از منابع ژنتيكي
 تاريخي . پيشينهشودمحسوب ميامنيت غذايي  تامين

 گوناگون هاي آب و هوايياقليم همراهپرورش مرغ بومي به
تنوع ژنتيكي قابل توجهي در  ايجادباعث  ايران در

پيامد  ،كه اين امر ده استش هاي مرغ بوميجمعيت
 ي گوناگون استمحيطشرايط با  هاتوده سازگاري

)Gholipour et al., 2023(عواملي نظير  ،هاي اخير. در سال
هاي طبيعي نگهداري دام و طيور، از بين رفتن عرصه

هاي بومي، تودهخشكسالي، عدم اقتصادي بودن نگهداري 
هاي زيست تغيير الگوي زندگي در روستاها و آلودگي

ها كننده جمعيت اين اكوتيپمحيطي موجب كاهش نگران
كشور شده است. تداوم كاهش جمعيت در مناطق مختلف 

هاي مرغ بومي تنوع ژنتيكي توده ،هادر برخي از اين اكوتيپ
 Kharrati-Koopaee(  با خطر جدي مواجه ساخته استرا 

et al., 2019.( هاي اين ذخاير شناسايي ويژگي ،بنابراين
برداري و حفاظت از هايي جهت بهرهژنتيكي و توسعه برنامه

  تاسآنها ضروري 
Pish Jang Aghajeri et al., 2019)( . رشد  چندژنيصفات

. هستند وريطدر  يصفات اقتصاد نيتراز مهم دمثليو تول
از نشانگرهاي مولكولي نظير  بيشترطي چند دهه گذشته، 

PCR-RFLP ،PCR-SSCP شناسايي  برايها ريزماهواره و
در دام  يها و بررسي ارتباط آنها با صفات كمّ شكلي ژنچند

 ;Moradian et al., 2014( شده استاستفاده و طيور 

Jamalpour et al., 2018; Esfandiari et al., 2020( امروزه .
 هايهاي نويني همچون تراشههاي حاصل از فناوريداده

هاي نسل جديد و فناوري SNPنوكلئوتيدي يا چندشكل تك
خصوصيات ژنتيكي ميزان زيادي در شناسايي يابي بهتوالي

گيري سطح همخوني و  شناسايي ، اندازههاجمعيت
 Talebi et( اندمورد استفاده قرار گرفته هاي انتخابنشانه

al., 2020; Wang et al., 2020; Yang et al., 2025(. 
براي شناسايي  در دهه گذشته ايهاي گستردهپژوهش
ت رشد صفا هاي كانديد مرتبط باژن ،آن در پيها و جهش

 Rostamzadeh Mahdabi( گرفته است انجام يدمثليو تول

et al., 2021; Jourshari et al., 2023.( هاي ژنSTAT، 
هاي سيتوپلاسمي هستند كه در اي از پروتئينخانواده

پپتيدي  هايها و هورمونمسيرهاي انتقال پيام سيتوكين
دو  STAT5Bو  STAT5Aهاي ند. ژنهستت يمداراي اه

وسيله گروه هاصلي اين خانواده ژني هستند كه بعضو 
ها مانند اينترلوكين، اريتروپويتين و متنوعي از سيتوكين

در ها يافته. شوندهاي رشد و پرولاكتين فعال ميهورمون
با نقش تنظيمي در  STAT5Bدهند كه ژن نشان ميمرغ 

نمايد در ايجاد بلوغ جنسي ايفاي نقش ميتكامل تخمدان 
)Ou et al., 2009( .روي  هاييپژوهشSNP هاي ژن

STAT5B  و ميزان ارتباط آنها با صفات رشد و توليدمثلي در
اين  ٥´در ناحيه  SNPدو  بررسيطيور انجام گرفته است. 

در جمعيت مرغ جينگهاي  C-1591Tو  G-250Aژن شامل 
شكل به  C-1591Tدر چين نشان داد كه جهش زرد

گذاري در ارتباط است. تخم نخستينداري با سن معني
- با صفات وزن جوجه G-250Aارتباط جهش  ،همچنين

 دار گزارش شدمعني ،روزگي ٣٠٠درآوري و وزن بدن در 
)Zhao et al., 2012گزارش شد ). در  مرغ بومي مازندران ،

با  STAT5Bدر ژن  G-250Aنوكلئوتيدي جهش تك كه
دار يارتباط معن داراي هفتگي ١٢و  ٨صفات وزن بدن در 

هاي ژن ارتباط چندشكلي .)Niknafs et al., 2014( است
STAT5B  با صفات رشد در لاين آرين نشان داد كه ژنوتيپ

با  داريطور معنيهاي ديگر بهنسبت به ژنوتيپ جهش يافته
 ،افزايش وزن بدن و نرخ رشد در ارتباط است. همچنين

 هاي اين ژن و آسيتشكلي داري بين چندارتباط معني
هدف اين پژوهش،  .)Telphoni et al., 2018( دشمشاهده ن

-G4533815A/ Gبراي ( STAT5Bبررسي چندشكلي ژن 

250A(SNP   و ارتباط آن با صفات توليدي در مرغ بومي
  فارس بود.

  هاروشو مواد 

: SNPو تعيين ژنوتيپ  DNAگيري، استخراج خون
قطعه مرغ بومي ايستگاه پرورش و اصلاح  ٣١٣ گيري ازخون
صورت تصادفي به مرغ بومي استان فارس (شمس آباد) نژاد

سي خون از سياهرگ انجام شد. از هر قطعه مرغ، پنج سي
ها خون، نمونهبال گرفته شد. براي جلوگيري از لخته شدن 

در دماي  EDTAهاي حاوي در لوله DNAتا زمان استخراج 
روش  با DNAنگهداري شدند استخراج  يوسسلسدرجه  ٤

ي و كيفي ارزيابي كمّ ).Miller, 1988( انجام شدنمكي 
DNA انودراپ و الكتروفورز ژل وسيله ناستخراج شده به

آغازگرهاي مورد درصد) انجام شد. مشخصات  ٢آگارز (
داده شده است نشان  ١جدول  در استفاده در اين پژوهش

)Ou et al., 2009(.  
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 PCRاطلاعات آغازگرها براي انجام واكنش  -١جدول 

Table 1. Information of primers for performing the PCR reaction 
PCR product length  Primer sequences  Gene ID Chr : Accession number   

554 bp  
F: 5'- CCATCCCTTCCTGGTGCAGT-3' 
R: 5'- ACTGCTGCCATTTCCCTTTG-3'  

395556  27: NC_052558.1  

با استفاده از كيت ميكروليتر  ٢٠در حجم  PCRواكنش 
 ١١آب مقطر اتوكلاو شده (شركت آمپليكون شامل 

 ٧( Master Mixميلي مولار)،  ٥/٠ميكروليتر)، آغازگر (
ميكروليتر) براي هر  ٢رقيق شده (  DNA و ميكروليتر)

سازي شامل واسرشته PCRبرنامه حرارتي نمونه انجام شد. 
چرخه  ٣٥دقيقه،  ١٠ سلسيوس برايدرجه  ٩٥ در اوليه

يك  سلسيوس براي درجه ٩٥ در شامل واسرشته سازي
ثانيه،  ٣٠ سلسيوس برايدرجه  ٦٠ در دقيقه، مرحله اتصال

ثانيه و  ٣٠ سلسيوس برايدرجه  ٧٢ در مرحله تكثير
دقيقه بود.  ٥ سلسيوس برايدرجه  ٧٢ در گسترش نهايي

از  نشانگر وزني شركت دنا ، PCRبراي تاييد تكثير صحيح 
) استفاده شد. واكنش هضم Cat. No. S-5090-20زيست (

 ٣٧ساعت و در دماي  ٣ مدتبه PCRآنزيمي محصولات 
با آنزيم محدودكننده انجام شد. واكنش  سلسيوسدرجه 

ميكروليتر با يك واحد از آنزيم  ٢٠هضم آنزيمي در حجم 
MspI، ) ٢ميكروليتر)، بافر ( ٤آب مقطر اتوكلاو شده 

ميكروليتر) انجام شد. در ١٤( PCR فرآورده  و ميكروليتر)
درصد براي تعيين  ٢الكتروفورز و ژل آگارز  روشنهايت از 

  ها استفاده شد. ژنوتيپ نمونه
: STAT5Bآماري و بررسي شبكه برهمكنش پروتئين  تجزيه

فراواني آللي و ژنوتيپي، آزمون تعادل هاردي وينبرگ و 
محاسبه  PopGene3.2ژنتيكي با نرم افزار  هايفراسنجه

- با صفات شمار تخم STAT5Bشد. ارتباط چندشكلي ژن 

هفتگي و  ٨٤مرغ در ، وزن تخمگذاريتخممرغ، سن اولين 
هاي مربوطه از هفتگي بررسي شد. داده ١٢وزن بدن در 

ايستگاه پرورش و اصلاح نژاد مرغ بومي استان فارس (شمس 
ويلك -ها با آزمون شاپيرونرمال بودن دادهآباد) دريافت شد. 

دليل نرمال آزمون شد. به ٢٣نسخه   SPSSدر نرم افزار 
-Boxهاي تبديل داده مانند ها از روشيع دادهنبودن توز

Cox  دليل د. در نهايت بهش، لگاريتمي و ريشه دوم استفاده
-Mannها از روش آماري ناپارامتري نرمال نشدن توزيع داده

Whitney Test  در نرم افزارMinitab   براي  ١٨نسخه
 STAT5Bهاي ژنگاه بررسي ارتباط ركوردها با ژنوتيپ

- هها باختلاف ميانه ژنوتيپ ،شد. در اين آزموناستفاده 
صورت دو به دو براي تمام صفات مورد آزمون قرار گرفت. 

 Gallusدر مرغ اهلي  STAT5Bشبكه ژني مربوط به ژن 

gallus domesticus  با استفاده پايگاهSTRING   نسخه
 ).www.string-db.orgد (شرسم ١٢

  و بحث نتايج

نشان داد كه  DNAي و كيفي استخراج نتايج ارزيابي كمّ 
DNAكمتريندست آمده داراي كيفيت مناسب و ههاي ب 

جفت بازي در  ٥٥٤آلودگي بودند. تكثير تك باند قطعه 
درصد مورد  ٢با الكتروفورز روي ژل آگارز  PCRواكنش 

  ).١تاييد قرار گرفت (شكل 
نشان داد كه جايگاه  PCRنتايج هضم آنزيمي محصولات 

هر  G4533815Aنوكلئوتيدي براي جهش تك STAT5Bژن 
مرغ فاقد جهش)،  -(قطعات هضم نشده AAسه ژنوتيپ 

(مرغ هتروزيگوت كه داراي يك آلل جهش  AGژنوتيپ 
(مرغي  GGيافته و يك آلل غيرجهش يافته است) و ژنوتيپ 

  كه هر دو آلل آن، جهش يافته است) را دارا است. 
ژن  PCRاي از هضم آنزيمي محصولات نمونه ٢شكل 

STAT5B افراد داراي ژنوتيپ  دهد.را نشان ميAA  تنها
دليل نداشتن آلل جفت بازي هستند. به ٥٥٤داراي يك باند 

جهش يافته، هضم آنزيمي روي اين افراد انجام نگرفت و 
است. افراد داراي  PCRبرابر با طول محصول  طول آنها دقيقاً 

جفت  ٥٥٤داراي سه باند شامل يك قطعه  AGژنوتيپ 
 GGجفت بازي هستند.  افراد  ٧٧و  ٤٧٧بازي و قطعات 

 ٤٧٧داراي هردو آلل جهش يافته هستند و داراي قطعات 
دليل كوچك جفت بازي هستند. قابل ذكر است به ٧٧و 

بودن اندازه ژل آگارز مورد استفاده در اين پژوهش، قطعه 
قابل  ٢ شكلده و در شل خارج جفت بازي از انتهاي ژ ٧٧

 ١٢٨ ،فرد تعيين ژنوتيپ شده ٣١٣از بين مشاهده نيست. 
 ١١و   AG فرد داراي ژنوتيپ ١٧٤،  AAفرد داراي ژنوتيپ
، Aفراواني آلل  ،ترتيب بدين بودند. GG فرد داراي ژنوتيپ

گزارش شد و ژنوتيپ  ٣١/٠ با برابر Gآلل فراواني و  ٦٩/٠
دست هين فراواني بود كه نتايج بهتروزيگوت داراي بيشتر

 .همخواني دارد Telphoni et al. (2018)هاي آمده با يافته
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Fig. 1. The amplification of 554 bp fragments of STAT5B 

 STAT5Bجفت بازي از ژن  ٥٥٤تكثير قطعه  -١شكل 

 

  
  

Fig. 2. Results of enzymatic digestion of PCR products and SNP genotyping of STAT5B locus 
 STAT5B  ژنگاه SNPو تعيين ژنوتيپ  PCRنتايج هضم آنزيمي محصولات  -٢شكل 

  

 دهنده تنوع ژنتيكي قابلبرآورد شاخص شانون نشان ميزان
كه اين امر با توجه به  توجه براي ژنگاه مورد بررسي بود،

وجود هر سه ژنوتيپ ممكن و ميزان هتروزيگوسيتي برآورد 
ها، ميزان SNPآللي بودن  شده قابل توجيه است. با توجه دو

) و محتواي چندشكلي ٨٩/١آلل موثر برآورد شده (
)٤٩/٠PIC=يي مناسب آغازگرها براي آدهنده كار) نشان

در اين    G4533815A/G-250A(SNPبررسي چندشكلي (
  ژنگاه است. 

جزئيات بيشتري از تعيين ژنوتيپ افراد را نشان  ٢جدول 
دست آمده از آزمون كاي مربع براي تعادل هنتايج ب .دهدمي

ادل وينبرگ نشان داد كه ژنگاه مورد مطالعه از تع-هاردي
با توجه به اينكه جمعيت مورد  .وينبرگ انحراف دارد-هاردي

هاي نژادي تحت اثر انتخاب و آميزشبررسي براي اهداف به
هدفمند بود، انحراف از تعادل دور از انتظار نيست. با توجه 

شاخص نئي  ،وينبرگ-هاردي به انحراف جمعيت از تعادل
د. واكاوي آماري شبراي ژنگاه در اين جمعيت محاسبه ن

با صفات مورد مطالعه نشان داد  STAT5Bهاي ژن ژنوتيپ
هاي اين ژنگاه و صفت داري بين ژنوتيپكه ارتباط معني
ولي براي  ،)P>٠٥/٠( گذاري وجود داردسن اولين تخم

داري گزارش نشد. ارتباط معني ،هاساير صفات و ژنوتيپ
وي آماري اطلاعات بيشتري از واكا ٥و  ٤، ٣هاي جدول

هاي د. گزارشننمايها ارايه ميركوردهاي فنوتيپي و ژنوتيپ
مشابهي براي تاييد نتايج پژوهش حاضر در دسترس است. 

، هاي جنگلي قرمزژوهشي كه روي مرغبراي نمونه در پ
فايووم و هيلي در بنگلادش انجام شد ارتباط بين چندشكلي 

)G4533815A(SNP   در ژنگاهSTAT5B   سن بلوغ، با
طور مشابه، ). بهKhan et al., 2024دار گزارش شد (معني

  G4533815A(SNP( داري بين چندشكليارتباط معني
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گذاري در مرغ بومي و صفت سن اولين تخم  STAT5Bژنگاه 
يو چين گزارش شد كه تاييدكننده نتايج پژوهش بيجينگ

 حاضر  است. علاوه بر اين، در اين جمعيت، ارتباط بين
و  G4533675Cها در اين ژنگاه مانند SNPچندشكلي ساير 

C4535156T  با صفات وزن بدن و سن نخستين
 ).Ou et al., 2009دار گزارش شد (معني ،گذاريتخم

هاي لگهورن سفيد و رود در پژوهش ديگري كه روي مرغ
و صفات  STAT5Bآيلندرد انجام شد، بين چندشكلي ژنگاه 

مرغ، مانند وزن سفيده، وزن تخمي توليدمثلي كمّ-كيفي
ارتباط معني داري گزارش  ،وزن پوسته و ضخامت پوسته

واكاوي ژنتيكي ژنگاه  .)Charoensook et al., 2016شد (
STAT5B  در مرغ بومي مازندران نشان داد كه ارتباط

و   C4535156T(SNPهاي (داري بين چندشكليمعني
)G4533675C( SNP  مرغ وزن تخم براي وزن يك هفتگي و

). Sadeghi et al., 2012گذاري وجود دارد (در اولين تخم
دهند كه هاي پيشين نشان مينتايج پژوهش حاضر و يافته

داري با صفات توليدمثلي ارتباط معنيداراي  STAT5Bژن 
و  ٣هاي . اطلاعات جدولاستگذاري مانند سن اولين تخم

ري در ژنوتيپ گذادهد كه سن اولين تخمنيز نشان مي ٤
AA هاي (فرد غيرجهش يافته) نسبت به ژنوتيپGG  فرد)

(فرد هتروزيگوت) بالاتر است.  AGداراي آلل جهش يافته) و 
ها در تكامل تخمدان STAT5Bبنابراين، با توجه به نقش ژن 

استنباط اين مطلب  ،)Ou et al., 2009و بلوغ جنسي مرغ (
گذاري كه افراد داراي اين جهش، داراي سن اولين تخم

- هكمتر و داراي سن بلوغ جنسي كمتري هستند، منطقي ب
ها نشان دست آمده، يافتههدر تاييد نتايج ب رسد.نظر مي

هاي  فاقد آلل جهش يافته، ارزش اصلاحي دهند كه مرغمي
اري، وزن بدن در گذكمتري براي سن بلوغ، سن اولين تخم

 ,.Khan et alمرغ دارند (هفتگي و شمار توليد تخم ١٢

ها براي پروتئين ). بررسي شبكه برهمكنش پروتئين2024
STAT5B اي از نشان داد كه اين پروتئين با مجموعه
هاي سيستم ايمني، توليدمثلي و رشد در ارتباط پروتئين

با  STAT5Bتوان به ارتباط ترين آنها مياست. از مهم
و  EGFRهاي آن مانند )، گيرندهGHRهورمون رشد (

ERBB4) پروتئين رشد سلولي و تكامل جنين ،SRC اشاره (
هاي پيشين در مورد ارتباط ژن كرد. اين نتايج با يافته

STAT5B د نخواني دارو صفات رشد و توليدمثلي در مرغ هم
)Zhao et al., 2012; Telphoni et al., 2018 ،علاوه بر اين .(

هاي خانواده پروتئين كه دهندهاي موجود نشان مييافته

STAT هورمون رشد، گيرنده  انتقال پياممسيرهاي  با تاثير بر
رشد، توليدمثل،  درهورمون رشد، پرولاكتين و انسولين 

 & Hennighausen(نقش دارند  سوخت و سازشيردهي و 

Roinson, 2008 .(عملكرد  ،در پژوهش ديگري طور مشابهبه
 انتقال پيامبراي مسيرهاي  عنوان ژن كليديبه  STAT5Bژن

به اثبات رسيده رشد و توليدمثل  مرتبط با هاي ژنيو شبكه
 ).Cogburn et al., 2003; Kuhn et al., 2007( است

هاي سيستم را با پروتئين  STAT5Bارتباط پروتئين ٣شكل 
هاي خانواده ) و پروتئينIL6( ٦ايمني مانند اينترلوكين 

JAK ارتباط اعضاي  ي پيشين،هاپژوهش .دهدنشان مي
هاي سيستم ايمني را و پروتئين STATخانواده پروتئين 

. نكته جالب توجه در اين )Ou et al., 2009اند (ثابت كرده
 ٦و اينترلوكين  STAT5Bبياني پروتئين شبكه، ارتباط هم

ارتباط مستقيم دارد.  ،است كه الگوي بياني آنها با يكديگر
با ساير  STAT5Bارتباط پروتئين  ،نكته قابل توجه ديگر

 SOCS3و  STAT3مانند  STATاعضاي خانواده پروتئين 
- در مرغ داراي نقش تنظيمي است و به SOCS3است. ژن 

عمل  ٣ير انتقال پيام سيتوكين كننده مسعنوان سركوب
هاي التهابي و سيستم ايمني داراي كند كه در پاسخمي

). پروتئين UniProtKB/Swiss-Prot: O14543نقش است (
STAT3  نيز يكي از اعضاي خانوادهSTAT  است كه پاسخ به

و  IL6 ،EFGها و فاكتورهاي رشد مانند سيتوكين
-UniProtKB/Swissشود () فعال ميINFsها (اينترفرون

Prot: P40763.(  

  كلي گيرينتيجه

داري بين نتايج پژوهش حاضر نشان داد كه ارتباط معني
در ژنگاه   G4533815A/G-250A(SNPچندشكلي (

STAT5B  اما ارتباط  ،گذاري وجود داردسن اولين تخمو
مرغ مرغ، شمار تخمداري با ساير صفات مانند وزن تخممعني

ترين دليل تفاوت بين د. از اصليشن مشاهدهو وزن بدن 
توان به روش ها را ميدست آمده و ساير پژوهشهنتايج ب

ها آماري استفاده شده و پتانسيل ژنتيكي متفاوت جمعيت
هاي سودمند و مسيرهاي اشاره نمود. شناسايي جهش

- ي مانند سن اولين تخمتوليدمثلصفات  ژنتيكي موثر بر

 ند براي انتخاب آلل مطلوب در جمعيتتوامي هامرغ گذاري
 مورد استفاده قرار گيرد. منظور دستيابي به عملكرد بهينهبه

اقتصادي  بر صفات  هاي كانديداي موثرژن شناسايي
كمك نشانگر مورد نژادي انتخاب بههاي بهتواند در برنامهمي
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استفاده قرار گيرد. قابل ذكر است كه با بررسي ارتباط 
ها با تعداد نمونه بيشتر اين ژن در ساير جمعيتچندشكلي 

تري از توان تصوير روشنو ركورد صفات توليدي ديگر مي
با انجام مطالعات پويش  ،اثر اين ژن ارايه داد. همچنين

هاي كليدي ديگري را براي صفات توان جهشژنومي مي
نژادي براي هاي بهمورد نظر شناسايي نمود و در برنامه

  كار گرفت.تيكي صفات توليدي بهپيشرفت ژن

 

 STAT5Bهاي ژنتيك جمعيت براي ژنگاه اطلاعات مربوط به شاخص -٢جدول 
Table 2. Information of genetic population parameters for STAT5B locus 

Index/Parameter test HW Heterozygosity  Frequencies  
PIC EA NA  Shannon ꭓ2= 37.41** Observed  Expected  GG  GA  AA  G  A 
0.49  1.89  2  0.61  P < 0.01 0.44  0.55  0.03 0.56 0.41 0.31 0.69 

      PIC: Polymorphism information content; NA: Number of alleles; EA: Effective alleles  
  

 ويتني-من با صفات توليدي با استفاده از آزمون STAT5Bهاي ارتباط ژنوتيپ -٣جدول 
Table 3. The association of STAT5B genotypes with production traits using Mann-Whitney test 

P-value  W-value Genotypes comparisons  Traits  
0.04  *354.50  GA / GG 

AFE 0.005  **191.50  GG / AA  
0.18  24814  GA/AA 
0.95  638  GA/GG 

BW12 0.89  486  GG/AA  
0.70  26058.50  GA/AA 
0.77  15441  GG/GA 

EN 0.34  8476.50  AA/GG 
0.10  17855  AA/GA 
0.36  752  GG/GA 

EW84 0.62  522  AA/GG 
0.18  20023  GA/AA 

AFE: Age at first egg (day); BW12: Body weight at 12 weeks of age (g); EN: Egg number; EW84: Egg weight at 84 weeks of 
age (g). The outcomes of Mann-Whitney test showed that there is a significant association between STAT5B gene 
polymorphism and AFE trait. No significant associations were reported for the remaining traits. * Significant at P<0.05; ** 

Significant at P<0.01 

  
 براي صفات مورد مطالعه STAT5Bهاي ژنگاه ژنوتيپ مقايسه ميانه -٤جدول 

Table 4. Median comparison of STAT5B genotypes for the studied traits 
EW84 (g) EN84 AFE (day) BW12 (g)  Traits  /Genotypes  

48.90  45 b150  1000 AA 
48.10  48  b147  1020  AG  
49.85  49  a142 1060  GG 

AFE: Age at first egg (day); BW12: Body weight at 12 weeks of age (g); EN: Egg number; EW84: Egg weight at 84 weeks of 
age (g) 
a-b Different superscript letters within the same column indicate significant differences (P<0.05). 

 
 STAT5Bهاي ژنگاه ميانگين ركوردهاي فنوتيپي صفات براي ژنوتيپ -٥جدول 

Table 5. Mean of the phenotypic records of the traits for STAT5B locus 
EW84 (g) EN  AFE (day) BW12 (g)  Traits  /Genotypes  

49.11 ± 3.36  ± 10.28 45.37 150.34 ± 11.98   1033.90 ± 130.66 AA 
3.87 48.36 ±  ± 11.36 47.09  12.74 149.14 ±  136.73 1037.75 ±  GA  

± 3.60 42.75  10.05 45.25 ±  6.78 145 ±  ± 204.78 1047.50  GG 
AFE: Age at first egg (day); BW12: Body weight at 12 weeks of age (g); EN: Egg number; EW84: Egg weight at 84 weeks of 
age (g) 
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Fig. 3. Interaction network of STAT5B with other proteins in chicken  

  ها در مرغبا ساير پروتئين STAT5Bشبكه برهمكنش پروتئين  -٣شكل 
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