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Introduction: The goal of genome-wide association (GWA) studies of quantitative traits is to identify genomic 
regions that explain a substantial proportion of the genetic variation for the trait, with the ultimate goal to identify 
causal mutations underlying the genetic basis of the trait. The standard GWA approach is to genotype a population 
that has been phenotyped for the trait(s) of interest and genotyped for many genetic markers across the genome 
and to analyze these data by estimating and testing the effects of marker genotypes on phenotypes using a 
regression-type of analysis for each single nucleotide polymorphism (SNP), one at a time. Bayesian methods such 
as Bayes A and Bayes B assume a heavy tail prior distribution for SNP effects and use Markov Chain Monte 
Carlo (MCMC) to sample from the posterior distribution. Although the objective of these methods was to predict 
the breeding value of selection candidates (genomic breeding values), they do that by estimating the effects of all 
SNPs. The estimated SNP effect, the proportion of variance explained by a SNP, or the number of times the SNP 
fits in the model with non–zero effect can be used as criteria to identify locations or genomic regions that affect 
the trait of interest. Results have shown that these Bayesian methods can effectively detect QTL in simulated and 
real data. Recently, a new methodology has been developed to address this limitation and allow for a better 
understanding of the genetic architecture of complex traits through a gene network analysis. For this purpose, to 
identify genomic regions and candidate genes associated with egg weight (EW), a genome-wide association study 
(GWAS) was performed in the present study using Affymetrix 600 K high density SNP array in 1,078 hens of 
11th generation of Rhode Island Red. 
Materials and methods: Data available for 1,078 pedigree-recorded hens were used to collect phenotypic EW-
related data. Seven traits, including egg weight at the first laying of hens, and egg weight at 28, 36, 56, 66, 72, 
and 80 weeks of age were collected for each bird.  The analyses were performed using GenSel v4.73R, by fitting 
covariates for haplotype alleles in BayesA and BayesB models. A single Markov chain Monte Carlo (MCMC) 
chain of length 41,000, including burn-in of 1,000 first iterations, was computed for each analysis to obtain 
posterior estimates of covariate effects. These were used to obtain a direct genetic variance for animals. The 
primary analysis showed that correlations and regression coefficients had converged at this chain length. 
Annotation terms and pathway analyses were conducted using protein analysis through evolutionary relationships 
of PANTHER software version 10.0. 
Results and discussion: The results showed that the BayesA method performed better in explaining additive 
genetic variance compared to BayesB method. Nine markers obtained from BayesA with the highest additive 
genetic variance were located on chromosomes 1, 3, 5, and 20. Genes that overlap in regions of interest were 
identified with the Ensembl BioMart data mining (http://www.ensembl.org/biomart/) based on the Galgal6 
assembly and the Ensembl Genes 96 database. The detected SNPs were located close to 35 genes, among which, 
the candidate genes of BPIFB2, OCX36, CPT1A, TCF15, CECR2, SIAH3, FADS1, FADS2, and SGK1 play 
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important functions in the egg production process through the albumen protein formation, fatty acids metabolism, 
and eggshell formation. It is noteworthy that the present study has detected an association in regions different 
from that reported by previous studies. This can be because of flock particularities, such as the extent of linkage 
disequilibrium, allelic frequencies, and statistical approaches. 
Conclusions: The results of the present study showed that when the genetic architecture of studied traits follows 
infinitesimal model assumptions, the BayesA method usually performs better than BayesB. Moreover, considering 
the identification of new genome regions and the key role of the mentioned genes on the development of egg 
weight, the efficiency of the BayesA method can be confirmed for GWAS in egg weight traits. 
Keywords: Genome-wide association, Bayesian method, Candidate gene, Egg weight  
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  مقاله پژوهشي

رِد با استفاده از  آيلند رُد در نژادپويش كل ژنومي صفات مرتبط با وزن تخم مرغ 
  هاي بيزي روش

، ايمان ١، حسينعلي قاسمي١، محمد حسين مرادي٢، حسين محمّدي*١امير حسين خلت آبادي فراهاني

  ١يادحاج خداد

  رزي و منابع طبيعي، دانشگاه اراكگروه علوم دامي، دانشكده كشاو ،دانشيار -١
 رزي و منابع طبيعي، دانشگاه اراكگروه علوم دامي، دانشكده كشاو ،استاديار -٢

  

  )٠٥/٠٣/١٤٠٠تاريخ پذيرش:  - ٢١/٠٨/١٣٩٩(تاريخ دريافت: 

     چكيده

پويش ژنومي با بر اساس مرغ،  هاي كانديداي مرتبط با صفات وزن تخمبا هدف شناسايي مناطق ژنومي و ژنحاضر تحقيق 
رِد انجام شد. براي هر  آيلند پرنده نسل يازدهم مرغ نژاد رُد ١٠٧٨در  Affymetrix 600K chipداد استفاده از تراشه پربرون

هفتگي جمع ٨٠و  ٧٢، ٦٦، ٥٦، ٣٦، ٢٨گذاري، و وزن تخم مرغ در سنين مرغ در اولين تخم هفت صفت شامل وزن تخم ،پرنده
بيز  هايروش از استفاده با و صفات مختلف) SNPكلئوتيدي (چندشكل تك نو آوري شده بود. ارتباط بين هر يك از نشانگرهاي

A  وB افزار در نرمGenSel  روش بيز  نتايج اين تحقيق نشان داد ،در مجموعبررسي شد.  ٩٠/٤نسخهA  از نظر ميزان واريانس
با بيشترين   Aنشانگر حاصل از روش بيز نه. تعداد بودعملكرد بهتري داراي  Bبيز روش ژنتيكي افزايشي توجيه شده در مقايسه با 

ژن قرار  ٣٥هاي شناسايي شده در نزديكي SNPقرار داشتند.  ٢٠و  ٥، ٣، ١هاي شماره ميزان واريانس ژنتيكي روي كروموزوم
و  BPIFB2 ،OCX36 ،CPT1A ،TCF15 ،CECR2 ،SIAH3 ،FADS1 ،FADS2هاي كانديداي ژن ،گرفته بودند كه از اين ميان

SGK1 اسيدهاي چرب و تشكيل سوخت و سازتشكيل پروتئين آلبومين،  راهمرغ از  عملكردهاي مهمي را در فرآيند توليد تخم 
دهد هنگامي كه معماري صفات بررسي شده از مدل تعداد زياد جايگاه . نتايج تحقيق حاضر نشان ميداشتندپوسته تخم مرغ 

دارد. علاوه بر اين، با توجه به شناسايي مناطق ژنومي جديد و نقش  برتري Bز بيروش بر  Aبيز  ژني پيروي كند، معمولاً روش
براي پويش ژنومي در صفات وزن تخم مرغ را  Aتوان كارآيي روش بيز مي ،مرغ هاي ذكر شده در ايجاد وزن تخمكليدي ژن
  تأييد كرد.

  مرغ پويش ژنومي، روش بيزي، ژن كانديدا، وزن تخم هاي كليدي:واژه
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  .رِد با استفاده.. آيلند ردُ پويش كل ژنومي صفات مرتبط با وزن تخم مرغ در نژاد: امير حسين خلت آبادي فراهاني و همكاران           ٤٤
 

 مقدمه

امروزه نقش صنعت طيور در تأمين پروتئين حيواني (تخم
مرغ و گوشت) مورد نياز جوامع مختلف جهان بيش از هر 

 ،كننده است. از طرف ديگرزمان ديگري حساس و تعيين
- مرغ با توليد جوجه يك داري بين وزن تخمارتباط معني

هاي ). پيشرفتNangsuay et al., 2011روزه وجود دارد (
هاي اساس ارزش قابل توجهي نيز در اصلاح نژاد طيور بر

ذار گهاي تخمكه سويه طوريهاست، ب ايجاد شدهفنوتيپي 
در مرغ  تخم ٣٠٠طور متوسط بيش از فعلي قادر هستند به

). با اين وجود در مورد Bain et al., 2016سال توليد كنند (
پذيري، خلاف بالا بودن وراثت مرغ بر صفاتي مانند وزن تخم

ر بودن بپيشرفت ژنتيكي به دلايلي همچون مشكل و هزينه
گيري اين صفات و پايين بودن دقت ارزيابي ژنتيكي اندازه

 ,.Wolc et alمحيطي، كُندتر بوده است ( آثاربه علت 

2012 .(  
 تسرع با مولكولي ژنتيك هايتكنيك اخير، هايسال طي

 سوم و دوم هاينسل با ورود و كرده پيدا توسعه شگرفي
 هايپروژه تا است شده موجب يابيتوالي هايدستگاه
 هايگونه از بسياري و انسان DNA يابيتوالي مختلف
- هتراش ،آن متعاقب و شود تكميل جانوري و گياهي مختلف

 ،متفاوت نشانگري تراكم با نانويي هايآرايه از مختلفي هاي
 هاآن در موجود هايژن و ژنومي پويش كلي بررسي امكان
). Waide et al., 2017( نموده است فراهم همزمانطور را به

 موفق هايآزمايش اولين گذشته، سال چند طول در
 از اهلي حيوانات در) GWAS( ژنومي پويش هايپژوهش

 Abasht and( مرغ و )Daetwyler et al., 2008( گاو جمله

Lamont, 2007 ( هاي ده و منجر به شناسايي ژنشاجرا
 هدف .كانديداي مرتبط با صفات مهم اقتصادي شده است

كه به منظور  -هاي پويش كل ژنومينهايي از پژوهش
و يك صفت با  SNPشناسايي ارتباط بين يك نشانگر 

افتن ي -هاي با تراكم بالا در سطح ژنوم استز آرايهاستفاده ا
هاي مؤثر بر فنوتيپ يك يا چند صفت است جهش

)Mohammadi et al., 2020تواند براي ). اين اطلاعات مي
ار ك و انتخاب به كمك نشانگر مفيد باشد و به درك ساز

 Azizpour et(مولكولي صفات مورد بررسي كمك كنند 

al., 2020(.  

                                                             
1. Prior estimate 
2. Consecutive distribution 

ي اكنندهتوانند اثر تعيينهاي آماري ميمدل ،ديگر از سوي
بر دقت شناسايي اين مناطق ژنومي مؤثر بر صفات مهم 

 ماريي با معكه در صفات كمّ يياقتصادي داشته باشند تا جا
عملكرد متفاوتي  داراي هاي آماريژنتيكي مختلف، مدل

). يكي از عوامل مؤثر بر Meuwissen et al., 2001( هستند
 توانايي تشخيص يك ،ميزان واريانس ژنتيكي توجيه شده

QTL  اندازه يك استو اندازه اثر آن .QTL صورت بخشي به
. است QTLآن  به وسيلهاز واريانس ژنتيكي توصيف شده 

ها QTLواريانس ژنتيكي هم تابعي از تعداد  ،از طرف ديگر
  ).Coster et al., 2010ست (ا هاQTLو واريانس انفرادي 

پويش  تجزيههاي آماري مورد استفاده در مدل ،طور كليبه
- دلم ،كرد. يك دسته توان به دو دسته تقسيمژنومي را مي

هاي غيرخطي است، كه در مدل ،هاي خطي و دسته ديگر
هاي اخير بيشتر مورد توجه قرار گرفته است. از جمله سال
بيني نااريب توان به مدل بهترين پيشهاي خطي ميمدل

) اشاره single step GBLUPاي (مرحلهژنومي تك خطي
- يهتجزهاي تحقيقات مختلف، مشكل كرد. بر اساس يافته

هاي خطي، بالا بودن نرخ پويش ژنومي مبتني بر مدل هاي
 Peters etها است (SNPخطاي نوع اول و بيش برآورد اثر 

al., 2012توزيع نظريهاساس  ها براين مدل ،). از طرف ديگر 
 كه ممكن استل از اثرهاي متغيرهاي ژنتيكي استوار نرما

درستي براي تفسير اثر متغيرهاي ژنتيكي در  نظريهاست 
ي نباشد. بنابراين يك جايگزين مناسب براي همه صفات كمّ

هاي غيرخطي از جمله استفاده از مدل ،حل اين مشكلات
پويش ژنومي است كه در آن  هايتجزيههاي بيزي در روش

هاي هاي متفاوتي براي دستهبه دلخواه توزيعتوان مي
 Khaltabadiمختلف از متغيرهاي ژنتيكي در نظر گرفت (

Farahani et al., 2020aهاي ارزيابي براي دسته). روش -

بندي نشانگرها بر حسب سهم واريانس، يا همه نشانگرها را 
 گيرند و يا غيريكنواختي بينصورت يكنواخت در نظر ميبه

و سهم واريانس را لحاظ كرده و تعدادي از  نشانگرها
نشانگرها داراي سهم بالا و بقيه داراي سهم كم و حتي صفر 

هاي بيزي غيرخطي شوند و از روشدر نظر گرفته مي
  ). Meuwissen et al., 2009كنند (استفاده مي

اساس قانون بيز، احتمال يافتن متغيرهاي مؤثر بر يك  بر
و توليد هزاران توزيع پشت  ١هاصفت به كمك پيش برآورد

. شودهاي مربوطه محاسبه مياي از فراسنجهسلسله ٢هم سر
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هاي آماري با احتمال كه پيش برآوردها از توزيعدر صورتي

ها در فضاي نمونه انتخاب شوند، وقوع متفاوت فراسنجه
هاي خارج از فضاي نمونه كمتر شده احتمال يافتن فراسنجه

شود. اما مي ناميدهو اصطلاحاً پيش برآورد غني از اطلاعات 
هاي كه پيش برآوردهاي انتخاب شده از توزيعدر صورتي

طور به حتمال وقوع هر فراسنجهآماري با فضاي نمونه باز و ا
مساوي باشند به اين پيش برآوردها اصطلاحاً پيش 

 برآورد ،شود و در نتيجهبرآوردهاي فاقد اطلاعات گفته مي
تواند هاي موجود بوده و مينهايي بيشتر متكي به داده

هاي موجود در اختيار قرار دهد و اطلاعات بيشتري از داده
ي در انتخاب توزيع پيشين براي هاي بيزتفاوت اصلي روش

). Khaltabadi Farahani et al., 2020b( استنشانگري  آثار
 مرغ وزن و تعداد تخم هايداده از استفاده با كه پژوهشي در
حاصل از تلاقي  2Fجمعيت  يك در هفتگي ٧٢تا  ٢١از 

 پويش روش بود، شده هاي بومي چيني انجامبا مرغ لگهورن
خطي مختلط تك متغيره منجر به  اساس مدل بر ژنومي

و  GTF2A1 ،CLSPNهاي كانديداي شناسايي ژن
KIAA1549  شد )Yuan et al., 2015( .پويش كل  تجزيه
 ٨٠ تا ٢٨ سن از مرغ تخم وزن با مرتبط صفات ژنومي براي

روش مدل توليد با  روز اولين در مرغ تخم وزن و هفتگي
 ١٥ ،مجموع در انجام شده بود. ،خطي مختلط تك متغيره

 مرغ تخم وزن با مرتبط دارمعني نوكلئوتيدي تك نشانگر
 روز اولين در مرغ تخم وزن و هفتگي ٥٦ و ٣٦ سنين در

، DLEU7هاي كانديداي شدند كه ژن شناسايي گذاريتخم
MIR15A ،CECR2 ،MEIS1  وSPRED2  در اين مناطق

  .)Liu et al., 2018ها قرار داشتند (SNPژنومي شامل 
نشان دادند كه استفاده  .Wolc et al )2012( ،براي اولين بار

آماري بيزي، دقت شناسايي مناطق ژنومي مؤثر بر  از روش
دهد، زيرا با صفات مرتبط با وزن تخم مرغ را افزايش مي

طور همزمان و ها، تمامي نشانگرها بهاستفاده از اين مدل
 ،شوند و در نتيجهمي تجزيه ،صورت اثر تصادفي در مدلبه

كند. ميزان خطاي نوع اول و بيش برآوردها كاهش پيدا مي
از سوي ديگر ملاك مورد استفاده براي بررسي اثر 

  هاي تك نشانگري، مقدارداري نشانگرها در مدلمعني
P-value كه طي تحقيقات انجام شده نشان داده شده  است

 ايهتجزيههايي بين نتايج حاصل از است كه همواره تفاوت
 P-valueبيزي و كلاسيك وجود داشته است زيرا مقدار 

- گيري فراهم ميفقط درصدي از اطلاعات را براي تصميم

  ). Lin and Yin, 2015كند (

ها داراي اثر SNPشود كه تمامي فرض مي Aروش بيز در 
ها در عدم تعادل SNPجزئي روي صفت بوده و تعدادي از 

متوسط تا بزرگ قرار دارند.  آثارهايي با QTLپيوستگي با 
ها از توزيع نرمال با SNP آثارشود همچنين فرض مي

از توزيع كاي دو معكوس،  SNPواريانس جداگانه براي هر 
هاي موجود در SNP، بيشتر B كند. در روش بيزپيروي مي

آنها برابر  آثار ،و در نتيجه بوده QTL ، فاقدمنطقه ژنومي
در عدم  )١-π(داد اندكي از آنها كه تعدر حالي است،صفر 

 هستندقرار داشته و داراي اثر  QTLتعادل پيوستگي با 
)Atefi et al., 2021.(  

نشان داد كه شناسايي   Hay and Roberts)2010پژوهش (
هاي ژني موثر بر صفات لاشه با روش بيزي در جايگاه

 ،هاي خطيمقايسه با مدل رگرسيون تك نشانگري يا مدل
صحت و قدرت بالاتري در يافتن مناطق ژنومي دارد. در 
پژوهش ديگري، پويش ژنومي روي صفات توليدمثلي و 

 ،جاساس نتاي بيماري سندرم تنفسي در خوك انجام شد. بر
منجر به شناسايي مناطق  B بيز اساس روش بر تجزيه

 ,.Waide et alژنومي جديد مرتبط با اين صفات شد (

هاي پژوهشي كه با استفاده از داده). همچنين در 2017
حساسيت به بيماري پاراتوبركلوزيس از يك جمعيت گاو 
شيري انجام شد، نتايج نشان داد كه روش بيزي، كارآيي 

رسيوني رگ تجزيهبهتري براي يافتن مناطق ژنومي نسبت به 
 هايتجزيه). در Sallam et al., 2017تك نشانگري دارد (

و جايگاه صفات  SNPيوستگي بين عدم تعادل پ ،روش بيزي
- شود و نسبت به روشتري نشان داده ميطور دقيقي بهكمّ

هاي كانديداي هاي رگرسيوني در يافتن مناطق ژنومي و ژن
 ,.Habier et alكند (ي بهتر عمل ميمؤثر بر صفات كمّ 

هاي انجام شده براي صفات همچنين در پژوهش ).2011
مرتبط با توليد شير در گاوهاي هلشتاين گزارش شده است 

ن كنترل چند ژ زيركه مانند چربي شير صفاتي در مورد كه 
ت به روش بهترين سبهاي بيزي نروش ،بزرگ اثر هستند

-عملكرد بهتري در پيش ،بيني نااريب خطي ژنوميپيش

 De losست (بيني صحت ارزش اصلاحي ژنومي داشته ا

Campos et al., 2013.(  
هدف از انجام پژوهش حاضر، شناسايي مناطق ژنومي و 

هاي كانديداي مرتبط با صفات وزن تخم مرغ در جمعيت ژن
 K٦٠٠ هايآرايه از استفاده با رِد آيلند گذار نژاد رُدمرغ تخم

  هاي آماري بيزي بود.اساس روش متريكس برافي
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  هامواد و روش

 لنس از اطلاعات اين تحقيق، با هدف پويش كل ژنومي،در 
كشور چين واقع  رِد آيلند رُد نژاد لاين خالص مرغ يازدهم

 مرغ تخم وزن با مرتبط ١در مركز اصلاح نژاد طيور بيژينگ
و وزن تخم مرغ در  ٨٠، ٧٢، ٦٦، ٥٦، ٣٦ ،٢٨ هايهفته در

 يك مدل خطي ،گذاري استفاده شد. در اين راستااولين تخم
 ). Liu et al., 2018د (شتك متغيره استفاده  مختلط

 بود: مورد استفاده به شكل زيرآماري  مدلمعادله 
𝒚 = 𝑾𝜶 + 𝑿𝜷 + 𝒖+ 𝒆 

ماتريس  =Wهاي فنوتيپي،بردار ارزش =yدر اين مدل، 
 =𝑿ثابت،  آثاربردار  =𝜶ثابت،  آثاردهنده با ضرايب ارتباط

دهنده نشانگرها، ضرايب ارتباط =𝜷اثر ژنوتيپ نشانگرها، 
u=  و تصادفي چندژني آثاربردارe =  بردار اثر تصادفي

  باقيمانده.
پرنده نسل يازدهم حاصل از  ١٠٧٨اطلاعات شامل تعداد 

مرغ تلاقي  ٨-١٢مرغ (يك خروس با  ٨٠١خروس و  ٩٢
ساليان متوالي براي توليد تخم مرغ  طيداده شد) بود كه 

 هايتراشه از استفاده ها بانمونه DNAانتخاب شده بودند. 

K ياف استاندارد پروتكل اساس متريكس مرغ برافي ٦٠٠ -
 شده طراحي هايآرايه. شدند تعيين ژنوتيپ متريكس

 در SNP نشانگري جايگاه ٥٨٠٩٦١ ژنوتيپ تعيين امكان
 ,Affymetrix, Inc. Santa Claraآورد (مي فراهم را مرغ

CA, USA(.   
ا در همعيارها جهت تعيين كيفيت ژنوتيپ نمونهترين مهم

 Dish Quality Controlهاي مرحله كنترل كيفي، ارزش
)(DQC ) وCR (Call Rate هستند .DQC  در واقع ارزش

هاي نوري در گيري شدت فرستهعددي است كه از اندازه
كه روي  ٢چندشكل هاي انتخابي غيريك مجموعه از جايگاه
ا هاي بآيد. نمونهدست ميهستند، بههمه حيوانات مشترك 

 ١٥بايد حذف شوند. در مجموع  ٨٢/٠كمتر از  DQCارزش 
 ٦٣١٠٥و تعداد  ٨٢/٠ تر ازنييپا DQC به دليلحيوان 
حذف شدند. همچنين  ٩٧/٠كمتر از  CRبا   SNPنشانگر
SNPحداقل فراواني  هايي كه در مجموع حيوانات داراي

-SNPدرصد بودند، حذف شدند. سپس يك آللي كمتر از 

ها، واينبرگ براي آن -تعادل هاردي P-valueهايي كه 
داري بود، كنار گذاشته شدند. سطح تر از سطح معنيبزرگ

                                                             
1. Beijing 
2. Non-polymorphic 

 ١×١٠-٦واينبرگ، -داري فيلتراسيون تعادل هارديمعني
نشانگرهايي كه روي  ،اين تعيين شده بود. علاوه بر

 ،گذاشته شدند. در نهايت هاي جنسي بودند، كناركروموزوم
SNP هايي كه از مرحله كنترل كيفي عبور كردند، براي
با استفاده از بعدي نگه داشته شدند. همچنين  هايتجزيه

 هاي از دست رفته تخمين زدهژنوتيپ ،BEAGLEنرم افزار 
 از بعد ). سپس،Browning and Browning, 2009(شدند 
 مرغ و تعداد ١٠٦٣كيفيت و تخمين زدن، تعداد  كنترل

٢٩٤٧٠٥ SNP پويش كل ژنومي بر پايه  هايتجزيه براي
  .ماندند باقي بيزيهاي روش

مورد استفاده در  Aمدل بيز  مورد استفاده:هاي بيزي مدل
  صورت زير بود:اين تحقيق به

𝒚 = 𝝁 +𝒁𝒋𝜶𝒋 + 𝒆

𝒏

𝒋ୀ𝟏

 

: 𝒏: اثر ميانگين جامعه، µبردار مشاهدات،  :y در اين مدل،
:، SNPتعداد نشانگرهاي  𝒁𝒋  متغيره كمكي ژنوتيپي jth 

 AA =–10, AB =0 and BBكه به صورت ( SNPنشانگر 

 jth SNP: اثر جايگزيني آللي 𝜶𝒋، )كد گذاري شده بود 10=
  : بردار اثر تصادفي باقيمانده است. e و

 از بخشي تنها كه است اين بر فرض B بيز روش در
 ستنده صفت مؤثر ژنتيكي واريانس كل بر ژني، هايجايگاه

 ادايج در نقشي ژني هايجايگاه از اعظمي بخش ،نتيجه در و
 صليا فرض ،ديگر عبارت به. ندارند صفت ژنتيكي واريانس

 هاييبخش در هاSNP از بسياري كه است اين Bبيز  روش
 هك حالي در ،ندارند صفات تأثيري بر كه دارند قرار ژنوم از

 با پيوستگي تعادل عدم در هاSNP از اندكي بخش فقط
QTL مدل. هستند تأثيرگذاري داراي نتيجه در و بوده 
  :است زير صورت به B بيز روش در استفاده مورد آماري

𝒚 = 𝝁 +𝒁𝒋𝜶𝒋𝜹𝒋 + 𝒆

𝒏

𝒋ୀ𝟏

 

بوده به  A تمامي متغيرها مشابه روش بيز ،بالا رابطه در
- نشان و بوده مدل اين كه متغير اختصاصي 𝜹𝒋 استثناي

 )π-1 احتمال با( حضور يا) π احتمال با( حضور عدم دهنده
iامين SNP است كه در تحقيق حاضر  مدل درπ=99.5  در

 هايروش اجراي براي ).Wolc et al., 2012نظر گرفته شد (
 GenSelv4.73R  )Garrickافزار نرم از بيزي در اين پژوهش

and Fernando, 2013 (رايب گيبس گيرينمونه الگوريتم و 



  ٤٧)                                                                            ٤١-٥٣( ١٤٠١تحقيقات توليدات دامي/سال يازدهم/شماره سوم/پاييز 

 
 شد فادهاست نشانگري آثار شرطي پسين توزيع گيري نمونه

 ٤١٠٠٠هاي نشانگري با استفاده از زنجيره آثاراستنباط  و
نمونه  ٤٠٠٠٠گيري و نمونه اوليه براي قلق ١٠٠٠اي (نهنمو

- هبعدي براي استنباط توزيع پسين) صورت گرفت. بعد از ب
دست آوردن نشانگرهايي كه داراي بيشترين واريانس 

 نجامها ابيوانفورماتيكي روي آن هايتجزيهژنتيكي بودند، 
با استفاده  ،). در اين راستاWolc et al., 2012, 2018شد (

و  Genome Data Viewerو  BioMartهاي از پايگاه
هايي )، ژنGalgal6جستجو از آخرين نسخه ژنومي مرغ (

دار (بالا معني SNPاطراف هر نشانگر  در كيلو باز ٥٠٠كه 
دست) روي كروموزوم مربوطه قرار گرفته دست يا پايين

 تفسير ). برايYuan et al., 2015بودند شناسايي شدند (
 اطلاعاتي هايپايگاه ازدست آمده، به هايژن عملكرد بهتر

  GeneCards (http://www.genecards.org)برخط
 .شد استفاده  UniProtKB (http://www.uniprot.org)و

 تجزيه راههاي كانديدا از عملكردي ژن هايتجزيه ،در نهايت
) با KEGGها (نشناسي و مسيرهاي زيستي ژهستي

 Panther برخطاستفاده از نرم افزار 
)http://pantherdb.org/ .از نهايي هايتجزيه در) انجام شد 

 شده به روشبنجامين تصحيح P ارزش با مرتبط مسيرهاي
 .دش استفاده پنج درصد از كمتر داريمعني سطح در

  نتايج و بحث

هاي توصيفي ركوردهاي فنوتيپي مربوط به صفات وزن آماره
رِد در  آيلند مرغ در سنين مختلف در مرغ نژاد رُد تخم

  ارائه شده است. ١جدول 
 مدهآ دستهب شده توجيه افزايشي ژنتيكي واريانس ميزان
 نسبت A بيز روش برتري از حاكي هاSNP از استفاده هنگام

بود. ميزان واريانس ژنتيكي افزايشي توجيه  B بيز روش به

به تفكيك  Bو بيز  Aهاي بيز روش تجزيهاساس  شده بر
اند. ميزان ارائه شده ٣و  ٢ول ادر جد به ترتيب هر صفت

رغ م واريانس ژنتيكي افزايشي توجيه شده براي وزن تخم
، ٣٦، ٢٨هاي گذاري، وزن تخم مرغ در هفتهدر اولين تخم

، ٣٨/٠، ٣٢/٠هفتگي به ترتيب برابر با  ٨٠و  ٧٢، ٦٦، ٥٦
دليل اين  دست آمد.هب ١٧/٠و  ١٦/٠، ١٧/٠، ٢٨/٠، ٣٩/٠

توان به توزيع مقدار محدودي واريانس ژنتيكي بر امر را مي
در  QTLسهم هر  ،دانست كه در نتيجه QTLتعداد زيادي 

بيزي  ارزش ژنتيكي كل كاهش يافته است و قدرت مدل
كاهش يافته است. به عبارت  B همراه با انتخاب متغير بيز

سهم يكساني از واريانس  A بيز روش با توجه به اينكه ،ديگر
كه در ساير دهد، در حاليرا براي نشانگرهاي اختصاص مي

ه هاي متفاوتي بنوز ،هاي بيزي برحسب توزيع پيشينمدل
  شود.مي نشانگر داده

هاي توليد تخم مرغ و كيفيت در تحقيقي با استفاده از داده
گذار نشان داده شد كه تفاوت تخم مرغ در مرغان تخم

از نظر صحت و  Cπ و بيز A هاي بيزداري بين روشمعني
 Wolcهاي اصلاحي ژنومي وجود ندارد (تداوم صحت ارزش

et al., 2012 گزارش شده است در هاپژوهش). همچنين در 
هاي نرمال باشد مدل صورتبه ژني آثاركه توزيع  حالتي

 هستندبيزي نسبت به توزيع گاما داراي توان كمتري 
)Solberg et al., 2008; Daetwyler et al., 2010از اين .( 

هاي اي متغير بهتر از روشهاي فقط جريمهروش ،رو
دو دليل  .كنندانتخاب متغير عمل مي اي همراه باجريمه

- داشته باشد: اولاً توزيع پيشوجود تواند اين امر مي براي

هاي هاي بيزي با توزيع گاماي واريانس ژنفرض مدل
اثر هماهنگي دارد و ثانياً توزيع گاما داراي تعدادي عمده

 تر نسبت به توزيع نرمال است.بزرگ آثارهاي عمده اثر با ژن

  
 هاي توصيفي صفات وزن تخم مرغ در سنين مختلفآماره -١جدول 

Table 1. Descriptive statistics of egg weight traits at different ages 
Max  Min  CV  SD  Mean  Number  Trait (g)  
75.00  17.00  11.92  5.06  42.44  1052 First egg weight (FEW)   
68.80  46.80  6.07  3.47  57.19  1063  Egg weight at 28 weeks of age (EW28)  
69.70  54.00  5.53  3.28  59.35  1063  Egg weight at 36 weeks of age (EW36)  
77.00  35.50  7.44  4.54  60.98  1027  Egg weight at 56 weeks of age (EW56)  
78.00  42.00  7.39  4.50  60.83  960  Egg weight at 66 weeks of age (EW66)  
86.00  42.00  7.39  4.50  60.97  847  Egg weight at 72 weeks of age (EW72)  
84.00  39.00  8.13  5.07  62.33  852  Egg weight at 80 weeks of age (EW80) 
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  صفات مرتبط با وزن تخم مرغ در سنين مختلف Aبيز  روش ميزان واريانس ژنتيكي توجيه شده بر پايه -٢جدول 
Table 2. The proportion of explained genetic variance related to egg weight trait based on Bayes A 

Proportion of variance 
explained by markers  

Estimated total 
variance  

Posterior mean of 
genetic  variance  

Posterior mean of 
residual variance  

Trait 

0.3210  26.4177  8.4827  17.9340   FEW  
0.3803  12.3224  4.6871  7.6351  EW28  
0.3978  11.0636  4.4014  6.6622  EW36  
0.2800  21.0405  5.8920  15.1484  EW56  
0.1717  21.3925  3.6744  17.7181  EW66  
0.1655  29.7004  4.9173  24.7831  EW72  
0.1729  26.9247  4.6570  22.2677  EW80 

FEW: First egg weight, EW28: Egg weight at 28 weeks of age, EW36: Egg weight at 36 weeks of age, EW56: Egg weight at 
56 weeks of age, EW66: Egg weight at 66 weeks of age, EW72: Egg weight at 72 weeks of age, EW80: Egg weight at 80 
weeks of age 
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Table 3. The proportion of explained genetic variance related to egg weight trait based on Bayes B 

Proportion of variance 
explained by markers  

Estimated total 
variance  

Posterior mean of 
genetic  variance  

Posterior mean of 
residual variance  

Trait 

0.2452  25.2564  6.2043  18.9340   FEW  
0.2906  12.2904  3.5719  8.6351  EW28  
0.3271  11.3747  3.7291  7.6622  EW36  
0.2086  21.6618  4.5275  17.1484  EW56  
0.1052  21.9987  2.3276  19.7181  EW66  
0.1246  30.6804  3.8239  26.7831  EW72  
0.1356  24.6292  3.3476  21.2677  EW80 

FEW: First egg weight, EW28: Egg weight at 28 weeks of age, EW36: Egg weight at 36 weeks of age, EW56: Egg weight at 
56 weeks of age, EW66: Egg weight at 66 weeks of age, EW72: Egg weight at 72 weeks of age, EW80: Egg weight at 80 
weeks of age  

- پايه روش بيزي به پويش ژنومي بر تجزيهآنچه از نتايج 

دست آمد مؤيد اين نكته است كه با كاهش تعداد 
ميزان واريانس ژنتيكي افزايشي توجيه  ،ركوردهاي فنوتيپي

توان از دلايل آن مي كه )،٢شده كاهش يافته است (جدول 
طور همزمان و نشانگري به آثاربه در نظر گرفتن تمامي 

هاي بيزي اشاره نمود كه با ها در مدلتصادفي بودن آن
يابد و دليل ديگر اين كاهش اندازه نمونه، دقت كاهش مي

غيرافزايشي ژنتيكي باشد. پژوهشگران  آثار تواندموضوع مي
در هاي انتخاب ژنومي دريافتند با مرور نتايج بررسي

ي شناساي هاصفاتي كه چندين ژن عمده مؤثر بر آنخصوص 
ني بيهاي بيزي بهتر از روش بهترين پيششده است، روش

 De Losكنند () عمل ميGBLUPنااريب خطي ژنومي (

Campos et al., 2013 .(هاي همچنين با استفاده از داده
توليد شير و نرخ آبستني در گاوهاي هلشتاين فرانسوي، 

-هاي بيزي در پيشدليل مشابه بودن نتايج حاصل از روش

هاي ارزش اصلاحي ژنومي، معماري ژنتيكي (تعداد ژن بيني
ي ژن آثارژني) و توزيع نرمال  آثاردرگير در صفت و توزيع 

  ). Colombani et al., 2012گزارش شده است (
با بيشترين واريانس ژنتيكي توجيه  SNPاسامي نشانگرهاي 

كانديداي  ترين ژنشده از روش بيزي همراه با نزديك

 انجام گزارش شده است. با ٤ها در جدول مرتبط با آن
در ارتباط با صفت  A بيز روش اساس بر ژنومي پويش تجزيه

مرغ در سن  وزن تخمگذاري و در اولين تخم مرغ وزن تخم
نشانگر داراي بيشترين واريانس  ، تعداد چهارهفتگي ٣٦

 ٢٠و  ٥، ١هاي ژنتيكي افزايشي توجيه شده روي كروموزوم
روي  rs312483194). نشانگر ٤قرار داشتند (جدول 

ميليون نوكلئوتيدي  ١٦٨و در موقعيت فيزيكي  ١كروموزوم 
ژن  ،اين نشانگردست كيلوبازي پايين ٤٢٤بود و در فاصله 

 SIAH3 كانديداي قرار گرفته است. ژن SIAH3كانديداي 
 در .دارد بدن در سلولي توسعه و تكثير در كليدي نقش

 هدف با 2F جمعيت مرغان در ژنومي كل پويش بررسي
 نژ كوچك، روده طول با مرتبط كانديداي هايژن شناسايي

SIAH3 همچنين  .شده است گزارش دارمعني ژن عنوان به
 ٦١در ناحيه  ١روي كروموزوم  rs314470919نشانگر 

كيلوبازي بالادست اين  ١١٢مگابازي بود و در فاصله 
  قرار داشت. CECR2ژن كانديداي  ،نشانگر

در بررسي قبلي پويش ژنومي صفات مرتبط با وزن تخم 
اساس مدل خطي  رِد كه بر آيلند مرغ روي مرغ نژاد رُد

 ،انجام شده بود GEMMAرم افزار ن بامختلط تك متغيره 
روي  ،هفتگي ٣٦در ارتباط با وزن تخم مرغ در سن 
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كيلوبازي در ناحيه  ٩٠يك ناحيه  ،)GGA1( ١كروموزوم 

گزارش شده بود كه با منطقه شناسايي  ٥١/١٦٩تا  ٤٢/١٦٢
اساس  خواني داشت. همچنين برشده در پژوهش حاضر هم

روي وزن تخم مرغ در دار مؤثر ناحيه معني ،بيزي تجزيه
دست آمد كه ژن همگابازي ب ٦١گذاري در ناحيه اولين تخم
 Liu etبا مطالعه قبلي مشترك بود ( CECR2كانديداي 

al., 2018 .( 

ميليون  ٥٥در موقعيت  rs315627283دار نشانگر معني
مرغ در مرتبط با وزن تخمو  ٣روي كروموزوم  نوكلئوتيدي

- كيلوبازي پايين ٣٠٦در ناحيه د و شهفتگي شناسايي  ٥٦

 قرار داشت. ژن SGK1ژن كانديداي  ،دستي اين نشانگر
 رد اندوكريني سامانه عملكرد و توسعه در SGK1 كانديداي

 موجود چندشكلي بين داريمعني ارتباط. دارد نقش بدن
 در كتااويد توسعه تنظيمي مسيرهاي در SGK1 ژن در

  ).Song et al., 2011( است شده گزارش مرغ
بندي فرآيندهاي دسته سهاساس  ماهيت ژني بر تجزيه

- زيستي، عملكرد مولكولي و اجزاي سلولي انجام شد. شكل

ا شناسي ژن رهستي تجزيهبه ترتيب نتايج  ٣و  ٢، ١هاي 
بندي عمومي فرآيندهاي زيستي، عملكرد دسته سهبراي 

 ،اين دهند. علاوه برمولكولي و اجزاي سلولي نشان مي
هفتگي، نشانگر  ٣٦نشانگر مرتبط با وزن تخم مرغ در سن 

rs315873171،  ميليون  ١٧در ناحيه  ٥روي كروموزوم
  FADS1بود و نزديك به دو ژن كانديداي نوكلئوتيدي

هاي كيلوبازي) قرار دارد كه اين ژن ٤٣٨(  FADS2و

-كه آنزيم هستند FADSكلاستري از خانواده ژني  ،كانديدا

كننده غيراشباع نمودن اسيدهاي چرب در بدن هاي تنظيم
بين چندشكلي ژن داري معنيارتباط  ،هستند. در پژوهشي

FADS1  با پروفايل اسيد چرب زرده تخم مرغ و كاهش
هاي هيبريد ژاپني در زرده تخم مرغ در مرغ n-6/n-3نسبت 

). Matsui and Takahashi, 2017گزارش شده است (
بين چندشكلي ژن كانديداي  داريهمچنين ارتباط معني

FADS2  با پروفايل اسيدهاي چرب و نسبت اسيدهاي چرب
در زرده تخم بلدرچين ژاپني گزارش شده  ٦به امگا  ٣امگا 

چندشكلي در ناحيه  تجزيه ).Khang et al., 2007است (
داري ارتباط معنينشان داد  FADS2تنظيمي رونويسي ژن 

ركيبات اسيد چرب و موجود در اين ناحيه و ت SNPsبين 
 ،). علاوه بر اينZhu et al., 2014( وجود داردصفات رشد 

هاي داري بين چندشكلي موجود در ژنارتباط معني
با پروفايل اسيدهاي چرب  FADS2و  FADS1كانديداي 

گزارش شده است  Hinai-doriگوشت در مرغ نژاد 
)Rikimaru et al., 2016نشانگر .(  rs315873171در 

 مرغ تخم وزن با مرتبطو  ٥ كروموزوم مگابازي ١٧ موقعيت
كيلوبازي  ٥٦٥ در كه دششناسايي  هفتگي ٢٨ سن در

ژن كانديداي  .قرار دارد CPT1A اين نشانگر، ژن بالادستي
CPT1A،  آنزيم كليدي در كارآيي انتقال كارنيتين در غشاي

داخلي ميتوكندري و كاهش بتا اكسيداسيون اسيدهاي 
 چرب دارد.

  

 هاي كانديداي مرتبط با صفات وزن تخم مرغ براساس ميزان واريانس ژنتيكي توجيه شدهو ژن SNPموقعيت  -٤جدول 
Table 4. Position of SNPs and candidate gene related to egg weight traits based on the proportion of explained 

genetic variance 
 Position 

and distance 
(bp)  

Candidate 
gene 

Allele Position 
(bp) 

Percent of 
genetic variance 

explained 

Chromosome SNP ID Trait 

Bottom-
9416 

BPIFB2 T/C 10287881 0.04 20 rs313127156 EW28 

Bottom-133 OCX36 
(BPIFB3) 

T/C 10287881 0.03 20 rs313127156 EW28 

Top-565174 CPT1A A/G 17479328 0.03 5 rs315873171 EW28 
Top-360242 TCF15 T/C 10287881 0.02 20 rs313127156 FEW 
Top-112570 CECR2 A/C 61795431 0.02 1 rs314470919 FEW 

Bottom-
424231 

SIAH3 T/C 168792881 0.01 1 rs312483194 FEW 

Top-504316 FADS1 A/G 17479328 0.01 5 rs315873171 EW36 
Top-438204 FADS2 A/G 17479328 0.02 5 rs315873171 EW36 

Bottom-
306062 

SGK1 A/G 55899473 0.02 3 rs315627283 EW56 

FEW: First egg weight, EW28: Egg weight at 28 weeks of age, EW36: Egg weight at 36 weeks of age, EW56: Egg weight at 
56 weeks of age 
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هاي در مطالعه پويش كل ژنومي با هدف شناسايي ژن
كانديداي مرتبط با خوراك مصرفي روزانه و بازدهي خوراك 

مل باقيمانده خوراك مصرفي و ضريب تبديل خوراك در شا
- ارتباط معني ،گذارگذاري در مرغان تخمطول دوره تخم

گزارش با باقيمانده خوراك مصرفي  CPTA1بين ژن  داري
داري بين ). همچنين ارتباط معنيYuan at al., 2015( شد
چربي در مرغ گزارش شده  سوخت و سازبا  CPTA1ژن 

در  rs313127156). نشانگر Qiu at al., 2017است (
مرتبط با وزن تخم و  ٢٠مگابازي كروموزوم  ١٠موقعيت 

كيلوبازي بالا دستي  ٣٦٠گذاري بود و در مرغ در اولين تخم
تنظيم  در TCF15 قرار داشت. ژن TCF15اين نشانگر، ژن 

در . كندمي ايفا كليدي نقش رونويسي در مراحل اوليه
ترانسكريپتوم عضله پا در سنين اوليه  رخنيم تجزيهمطالعه 

 را نشان دادداري تفاوت معني TCF15جوجه، بيان ژن 
)Xue et al., 2017مرغ در تخم ). در ارتباط با صفت وزن 

داراي بيشترين  rs313127156هفتگي، نشانگر  ٢٨ سن
واريانس ژنتيكي افزايشي توجيه شده بود كه روي كروموزوم 

هاي مگابازي قرار داشت. از ميان ژن ١٠در ناحيه  ٢٠
 هاي مرتبط با صفت وزن تخم مرغموجود در اين ناحيه، ژن

قرار داشتند.  OCX36و  BPIFB2 يهاي كانديداژن يعني
-كيلو بازي پايين ٤/٩در محدوده  BPIFB2ژن كانديداي 

جزء  BPIFB2قرار دارد. ژن  rs313127156دست نشانگر 

 يپول بايندينگ كننده پروتئينهاي كداعضاي خانواده ژن
در  ،شناسي ژن. همچنين در هستياست ساكاريدي پلي

ه كفرآيندهاي زيستي اتصال ليپيد نقش دارد. در پژوهشي 
هايي از ترانسكريپتوم در تخمدان و بخش تجزيهبا هدف 

اويداكت (مگنوم، ايستموس و رحم) در طول زمان تشكيل 
هاي ژن ءجزكه  ،BPIFB2بيان ژن  ،تخم مرغ انجام گرفت

اراي د است، تشكيل آلبومين با دار مرتبطمعني يكانديدا
fold change  بود ( ١/٤برابر باYin et al., 2019 همچنين .(

به عنوان  BPIFB2ژن  ،پروتئوم سفيده تخم مرغ تجزيهدر 
ژن مؤثر بر تشكيل سفيده تخم مرغ شناسايي شد 

)Guearin-Dubiard et al., 2006; Mann, 2007 .(
دست بازي پايين ١٣٣) در محدوده OCX36  )BPIFB3ژن

قرار داشت كه  ٢٠روي كروموزوم  rs313127156نشانگر 
بوده و  BPIFB2داراي منشا تكاملي مشابه با ژن كانديداي 

اط ساكاريدي است. ارتب-جزء پروتئين بايندينگ ليپوپلي
در رحم  OCX36داري در افزايش بيان ژن كانديداي معني

در طول فاز مينراله شدن و تشكيل پوسته تخم مرغ در 
 .مقايسه با زماني كه تخم مرغ در رحم نيست، وجود دارد

در تشكيل پوسته تخم مرغ  OCX36ژن  ،به عبارت ديگر
 ). Khan et al., 2019; Yin et al., 2019نقش كليدي دارد (

  

 

Fig. 1. The Gene Ontology classification of the biological process, the color guide along the graph shows the 
details of the types of biological processes 

تي سجزئيات انواع فرآيندهاي زي ،اساس فرآيند زيستي، راهنماي رنگي كنار نمودار شناسي ژني بربندي هستيدسته -١شكل 
  دهدرا نشان مي
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Fig. 2. The Gene Ontology classification of the molecular function, the color guide along the graph shows the  
details of the types of molecular function 

لكولي مو جزئيات انواع عملكرد ،اساس عملكرد مولكولي، راهنماي رنگي كنار نمودار شناسي ژني بربندي هستيدسته -٢شكل 
  دهدرا نشان مي

 
 

 

Fig. 3. The Gene Ontology classification of the cellular component, the color guide along the graph shows the 
details of the types of cellular component 

جزئيات انواع اجزاي سلولي را  ،اساس اجزاي سلولي، راهنماي رنگي كنار نمودار برشناسي ژني بندي هستيدسته -٣شكل 
دهدنشان مي
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  كلي گيرينتيجه

 جهت Bو  A بيز هايروش كارآيي ،پژوهش اين در
مرتبط با وزن  يدايكاند هايژن و ژنومي مناطق شناسايي

 در A يزشد. روش ب بررسيمختلف  ينتخم مرغ در سن
مرتبط با صفات وزن  يژنوم مناطق ،B يزبروش با  يسهمقا

 نكهاي بر علاوه كه يطورهب ،كرد ييشناسا بهترتخم مرغ را 
 مود،ن تأييد را قبلي مطالعه در شده شناسايي ژنومي مناطق
 ردعملك به توجه باكرد.  شناسايي را جديدي ژنومي مناطق
مرتبط با صفات شده  ييشناسا يدايكاند هايژن زيستي

 در هاژن اين رسدمي نظر به پژوهش، اين در مورد بررسي
 سنين در مرغ تخم وزن با مرتبط صفات فنوتيپي بروز

روش  ييكارآ توانمي ،نتيجه در .كنندمي ايفا نقش مختلف
 يدتأي مورد نيز را يديصفات تول يژنوم يشپو يبرا A يزب

 هايژن در موجود چندشكلي بررسي با همچنين .داد قرار
 خمتمرتبط با وزن  بيزي روششده از  ييشناسا يدايكاند
 مرغ نژادهاي در آزمايشگاهي مطالعات راه از توان، ميمرغ

 اصلاح نژادي مطالعات براي را آمده دستبه نتايج ،بومي
  استفاده نمود.

  تشكر و قدرداني

نويسندگان مراتب قدرداني خود را از آقاي دكتر نينگ يانگ 
هاي ژنوتيپي و ركوردهاي دادهبه خاطر در اختيار گذاشتن 

  دارند.فنوتيپي براي انجام پژوهش حاضر اعلام مي
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