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 13/09/1394، تاريخ پذيرش: 25/04/1393تاريخ دريافت: 

 چكيده
طور بهتواند ميهمراه است، كه  بروز خطا ريسكاي هميشه با هاي ريزماهوارهتعيين ژنوتيپ جايگاه

 حل اين مشكل،براي  جديداهكارهاي راز  يكي ثير قرار دهد.تأتحتداري كليه نتايج حاصل از آنرا معني
مشاهده شده به  و دامنه آللهاي موتيفتوالي  ماهيت براساسي ژنوتيپ جديد بنديگروه امانهاستفاده از س

ارتباط بين  رزيابياز مطالعه حاضر اهدف  . در اين راستا،باشدميژنوتيپ انفرادي هر جايگاه قرائت جاي 
هاي بلند و براي آلل تهاي كوتاه، هموزيگوبراي آلل تهموزيگو ژنوتيپي ي جديدبند گروهسه 

با صفات رشد و  ريزماهوارهجايگاه  13 براي تعدا كل هاي كوتاه و بلندللتركيب آبراي  تهتروزيگو
نشان داد مطالعه حاضر نتايج پس از تصحيح اثرات ثابت،  .بودر بوئنسبت كليبر در بزهاي تجاري شاخص 

 داري بر روي صفتتاثير معني  CSSM32و TEXAN006جايگاههاي  در تژنوتيپي هتروزيگو گروهه ك
هاي بلند در جايگاه براي آلل تهموزيگو گروهافراد متعلق به  همچنين ).P<0.05(ها دارند بزغالهوزن تولد 

BMC1009 بودند ژنوتيپي  هايهگرودر مقايسه با ديگر بالاتري شيرگيري از وزن  دار دارايبه طور معني
)P<0.05 .(اي ريزماهوارههاي جايگاهدرداري معني ارتباط علاوه بر اينBM4307، BM4621 و UWCA46 

ديدگاه كه نتايج مطالعه حاضر نشان داد، در مجموع ). P<0.05(مشاهده گرديد افزايش وزن روزانه با صفت 
تواند خطاهاي موتيف ميطول تغيير اره بر مبناي آللهاي مشاهده شده در جايگاه ريزماهوجديد بندي گروه
و شانس را حداقل نمايد در سيستم تعيين ژنوتيپ انفرادي  ناشي از وجود باندهاي كاذب ژنوتيپ تعيين

 كند.بالاتري را براي مشاهده همبستگي بين اين جايگاهها و صفات اقتصادي مورد ارزيابي ايجاد 
 رشد خطاي تعيين ژنوتيپ، طول موتيف، صفات ،نشانگرهاي ريزماهواره كلمات كليدي:

                                                             
 Email: a.javanmard@tabrizu.ac.ir    04133356004 تلفن:  ش جوانمردآرنويسنده مسئول:  ∗
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 مقدمه
P1Fبوئر نژاد تجاري بز

1
P  سريع،  رشدعلت به

 مقاومت در مقابل بيماريها، كيفيت عالي گوشت،

 زاييدرصد بزغاله باروري بالاي غيرفصلي وتوان 
گوشتي در دنيا  معروف به عنوان يك نژاد بالا

 ,Greyling, 2000 Malan(شود ميشناخته 

-مي يجنوب ياين نژاد آفريقاپيدايش ). منشأ ;2000

آمريكا، استراليا، چين، آژانتين و به  كه بعدها باشد
جمعيت آن به سرعت افزايش  آورده شده و مالزي

پيشرفت ژنتيكي حاصل از  ،در اين نژاديافته است. 
رشد به دليل اندازهصفات انتخاب فنوتيپي براي 

به ميزان  ،بالا بهپذيري متوسط يري آسان و وراثتگ
 ,Naude and Hofmeyr( مؤثر بوده است يزياد

1981.( 
 نشانگرهاي ريزماهواره ،گذشته هايدهه در

سودمند  به عنوان يك ابزار ،بالا شكلي چند دليلبه 
ي ژنتيكو بررسي تنوع انتخاب  مد درآو كار

 Estoup( اندگرفتهمورد استفاده قرار حيوانات اهلي 

and Angers, 1998(.  در مطالعات متعدد و
با  ريزماهوارهنشانگرهاي ارتباط  گزارشات موجود،

به خوبي  مختلف اهلي هايگونه در ،صفات رشد
از چالشهاي مورد اما  ته استمورد بررسي قرار گرف

احتمال بروز خطاي تعيين  ،بحث و معايب ذكر شده
 زيرا باشدژنوتيپ در نشانگرهاي ريزماهواره مي

توالي تفاوت ماهيت اين جايگاهها عملا  بنا به ،اولاً
بيش از چند باز  معمولاً دو فردنوكلئوتيدي در ژنوم 

                                                             
1 Boer 

وجود الگوهاي باندي  نوكلئوتيدي نيست و ثانياً
روشهاي پيشرفته به كارگيري  كاذب حتي با

بنابراين  .باشدقابل اجتناب نمي نيزالكتروفورز 
لاح صااجراي برنامه  امكان ،ژنوتيپ نادرستقرائت 

-ميغير محتمل  موثر و با صحت بالا را مولكولي 

از راهكارهاي اخير براي غلبه بر اين  يكي كند.
هاي ژنوتيپجديد بندي ، استفاده از سيستم گروهتنگنا

طول موتيف  وماهيت  شده بر اساس مشاهده
به و انساب ژنوتيپ مشاهده شده افراد  ريزماهواره

بطوريكه . دباشجاي ژنوتيپ انفرادي افراد مي
اندازه آلل به  بر اساسهاي هرجايگاه ژنوتيپ

هاي كوتاه، براي آلل تهموزيگو صورت گروه
 گروههاي بلند و براي آلل تهموزيگوگروه 

بندي هاي كوتاه و بلند گروهللآبراي  تهتروزيگو
 شوند.مي

در مناطق آغازين  ،اغلبها ريزماهواره
نقش خود به خود  كههستند رونويسي متمركز 

براساس  كند.تنظيم ژن پيشنهاد ميدر را  آنهابالقوه 
اخير در ژنتيك انساني، ارتباط بين  يهايافته

 به يك آلل نه تنها يفنوتيپصفات ها و ريزماهواره

اي و اندازه موتيف تكراري ويژه بلكه به حد آستانه
. به عنوان مثال كاهش فزاينده در باشدميوابسته نيز 

سي يك ژن به وسيله افزايش هاي رونوينسبت
براي يك  20به  16تدريجي در تعداد تكرار از 

فاكتور  گيرندهاز ژن  1در اينترون  CAريزماهواره 
2Fرشد اپيدرمي

 گزارش شده استدر انسان  2

                                                             
2 Epidermal Growth Factor Receptor 



 1394و همكاران،  جوانمرد

٥۳ 
 

)Gebhardt et al., 1999 .(افزايش با  همچنين
 21صفر به از نوكلئوتيدي در تعداد تكرار  تدريجي

 ژن متالو آغازگر ناحيهدر  CAبراي ريزماهواره 
ميزان و سرعت  ماتريكس انساني 9پروتئيناز

 ,.Shimajiri et al( يابدمي افزايش رونويسي

ژن  درنشان داده شد  ديگر تحقيقي). در 1999
 )RnR)CA تعداد تكرارتغيير در ،آلدوردوكتاز

با  آغازگره مستقر در منطقه پايين دست ريزماهوار
است  در ارتباطرتينوپاتي ديابت و بروز بيماريهاي 

تكرار  تغيير در تعداد ،استروژنگيرنده  αژن و در 
م مواد معدني با تغييرات در تراك RnR(TA)ريزماهواره 

 باشدمرتبط ميسازي استخواني و استخوان
Hayashi et al. 2007)(.  

گوشتي گاوهاي  در مشابه يدر تحقيقات
ان نش) Lucy et al. )1998 تيم تحقيقاتي،كوتوله

 GTريزماهواره دادند كه تعداد تكرار نوكلئوتيدي 
 گيرنده هورمون رشد ژن آغازگر مستقر در ناحيه

GHR 3در گاوهاي بوس اينديكوسF

به صورت  1
-بوس هايجفت بازي و در گاو 11ي هاتكرار

4Fتاروس

جفت بازي را  16-20معمولاً يك تكرار  2
آلل كوتاه  كه داداين نتايج نشان مي شود.شامل مي

 ي پايينگيروزن از شيربا يزماهواره مشاهده شده ر
 ,.Hale et al( ندرداداري ارتباط معنيوزن لاشه  و

اين رويكرد دليلي بر وجود ارتباط منفي ). 2000
است و  GT در ريزماهوارهصفت رشد با آلل كوتاه 

                                                             
1 Bos indicus 
2 Bos taurus 

5Fرشد كم در گاوهاي پرواري آنگوس

ممكن است  3
ع در پروموتور واق مستقيماً به طول كوتاه اين تكرار

در  ژن گيرنده هورمون رشد مرتبط باشد
هاي ريزماهواره با مطالعه )Weller  )2008پژوهشي

-چند شكلي كهدادند  رونويسي نشانبر ميزان  موثر

كنترل كننده مهم  ابزارماهواره يك  هاي طول ريز
كه اصلاحگران را در  تنوع صفات كمي است

 .كندتدوين برنامه هاي اصلاحي كمك مي
 هدف مطالعه ،در راستاي بررسي اين فرضيه

نشانگر ريزماهواره  13 مجموع تعيين ژنوتيپ حاضر
بندي استفاده از سيستم گروه بامختص ژنوم بز 

ارتباط آنها با صفات وزن ارزيابي  سپس وژنوتيپي 
بدن، افزايش رشد روزانه و در نهايت شاخص 

6Fكليبر

  .بود بوئرنژاد  بزهاي تجاري در 4
 

 هاروش و مواد
 122از بطور تصادفي  هادادهدر اين مطالعه، 

از  استراليايي ( نر و ماده)بوئربز نژاد تجاري رأس 
-جمعرأسي)  300-1000( هاي مختلفبين گله

 براي يك ،اين مطالعه بزهاي ماده درگرديد. آوري 
به طور كنترل و مديريت  ،سال زايي دربار بزغاله

در شروع زمان  ردند.كميگيري شده با نرها جفت
به طور تصادفي براي  و وزن شدند هاماده ،پرورش

ماده اختصاص داده  40تا 25 ،بسته به سن ،نر هر بز
، وزن تولدوزن صفات ركوردگيري شده شامل شد. 

اهگي، ميانگين افزايش م شششيرگيري، وزن  از

                                                             
3 Angus 
4 Keliber index 
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. افزايش وزن است نسبت كليبر و وزن روزانه
بين سه  ،)ADGR1R( ماهگيسه  تا روزانه بين تولد

ADG( ماهگي تا شش ماهگي R2R( و بين تولد تا يك 
ADGR3( سالگي R( نسبت كليبر بين سه  و همچنين

و بين شش ) KBRR1R( ماهگي تا شش ماهگي
علاوه  محاسبه گرديد.) KBRR2R( ماهگي تا يكسالگي

تصحيح  هاي اساسي برايويرايش ،اين بر
ثابت بر اساس عوامل گيري شده اندازهركوردهاي 

ركوردهاي  ،انجام گرفت حيوانهر تاثيرگذار بر 
به خاطر بيماري پرورش كه در يك دوره حيواناتي 

از ارزيابي نهايي  ،بين رفته بود دلايل ديگر از يا و
شدند. ركوردهاي خارج از سه انحراف حذف 

نيز از فنوتيپي ازميانگين تصحيح شده  استاندارد
 حذف شدند.محاسبات نهايي 

 صفتزير براي محاسبه اضي ريفرمول 
از  وزن از شيرگيريافزايش وزن از زمان تولد تا 

روي ركوردهاي موجود وزن تولد و وزن از 
 استفاده شد: شيرگيري هر حيوان

( ) ( ) 100/ ×
−

=
AgeWeaning

BWWWdaygADG 

متوسط وزن ADG ، در اين فرمولكه 
گيري تصحيح شده و وزن از شير WWروزانه، 

BW يح وزن از براي تصح باشد.وزن تولد مي
  :شيرگيري از فرمول ذيل استفاده گرديد
( )

BW
daysageWeaning
BWActualWWkgAWW +×

−
= 90

)(
)(

 

وزن از شيرگيري  AWWاجزا اين فرمول كه 
 باشد.وزن تولد مي BWتصحيح شده و 

 كليبر طبق فرمول زير محاسبه مي شود: شاخص
ADG/WP

0.75 
متوسط افزايش  ADGدر فرمول فوق كه 

شود، يان ميب g/dayوزن روزانه است كه در واحد 
W  وزن بدن در واحد كيلوگرم وWP

0.75
P   حجم

 باشد.متابوليك مي
 با استفاده ازكامل خون  از DNAاستخراج 

 DNAشد. خلوص نجام اQIAGEN تجاري كيت 
با  nm 280/260هاياستخراج شده به وسيله نسبت

7Fفتوبيومتري

فناوري  دورف تعيين شد.اپنشركت  1
 چندگانه با) PCRاي پليمراز (واكنش زنجيره

بكمن) انجام شركت ( WELLRED dye  استفاده از
دستگاه  از PCRالكتروفورز محصولات  براي شد و
استفاده  CEQ8000 شركت بكمن آمريكاياب توالي

حجم  در) PCRاي پليمراز (واكنش زنجيره گرديد.
MgClR2 شامل ميكروليتر 25 R mM 5/1 ،mM 

dNTP 2/0، mM 01/0 گرها هركدام از آغاز از
)Research Biolab،(50  نانوگرمDNA و ژنومي 
 Taq DNA polymerase(Progma واحد از 2/0

Company) .حرارتي برنامه انجام شد PCR  شامل
دقيقه  3به مدت  C95˚ اوليه دماي واسرشت سازي

ثانيه در  45 سازي به مدتواسرشتسيكل  34و 
يك  به مدتاتصال آغازگرها  دماي ،C94˚ دماي
به  C  72˚و در دماي مخصوص هر آغازگر دقيقه

نهايي به مدت  بسط و بسطبراي  ثانيه 45مدت 
                                                             
1  Photobiometry  
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 نظرگرفته شد. توالي در C72˚ دقيقه در دماي10
اتصال استفاده شده در اينجا از  يآغازگرها و دما

 ,.Hale et al( مطالعات قبلي گرفته شده است

 به صورتنيز  Touch-downهاي سيكل ).2000
 دقيقه در دماي 5مدت به  اوليه زيساواسرشت

˚C95دماي سيكل در ، پنج ˚C95 ثانيه، 45 ه مدتب 
 براي هر سيكل)، -C2˚دقيقه ( 5/1براي  C68˚ در

˚C 72 سيكل از چهار به مدت يك دقيقه و ˚C95 
 -C2˚دقيقه(به مدت يك  C58˚ ثانيه، 45 ه مدتب

 25 ودقيقه  به مدت يك C 72˚،براي هر سيكل)
ه مدت ب C50˚ ثانيه، 45 ه مدتب C95˚ سيكل از

دقيقه پنج  يتانه در دقيقه ويك  C72˚ ،دقيقهيك 
  .انجام شد C72˚ در

باندهاي ها به وسيله مقايسه اندازه آلل
8Fاندازه نشانگربا مشاهده شده روي ژل 

-جفت 25 1

هاي هر جايگاه ژنوتيپ بنديگروهتعيين شد.  يباز
9Fچندشكل ايريزماهواره

منه اللي بر اساس دا 2
بندي شد. مشاهده شده در كل جمعيت گروه

 تهموزيگوهاي گروهها در طبق اندازه آلل پهاژنوتي
هاي بلند براي آلل تهموزيگوهاي كوتاه، براي آلل

اي ريزماهواره جايگاه 8در  ،تهتروزيگو و
ده جايگاه كل بررسي شده سيزاز بين  چندشكل

10Fشكليكاير نشانگرها الگوي (س آناليز شدند

نشان  3
بندي ژنوتيپهاي مشاهده شده بر معيار گروه .)دادند

ژن  تواليهاي رش شده در بانكاساس دامنه اللي گزا

                                                             
1 Size Marker 
2 Polymorph 
3 Monomorph 

در  .شده در جمعيت حاضر بود هاي مشاهدهللآو 
فاصله ده جفت باز معرف هر گروه اللي  گروههر 

كوتاه و بلند بود و بين دو گروه نيز فاصله ده جفت 
كه  تمايز كننده محسوب گرديدباز به عنوان مرز م

 .آورده شده است 1جدول ها در اين دامنه

مشاهده شده  انتظار و هتروزيگوسيتي مورد
و  )1973( Nei ) وLevene )1949بر اساس 

طبق  هاي مؤثر و مشاهده شدهتعداد آلل همچنين
Kimura(1964)  Crow and با استفاده از نرم افزار 

POPGENE v1.31 )Yeh, 1999 ( .محاسبه گرديد
نشانگرهاي ژنتيكي  هاي ژنوتيپي وگروهروابط بين 

-در نرمطرفه  عملكرد رشد با آناليز واريانس يك و

هاي گروه .تعيين شد  SAS version 9.1افزار
ها به عنوان متغير مستقل و ركوردهاي ژنوتيپي آلل

 رشد به عنوان متغير وابسته درنظرگرفته شد.صفات 
 برده شد: طالعه به كارمدل زير در اين م

YRijklmR=µ+ PRiR+ LRj R+ SRkR+ XRlR+ ORmR+ βcovRij R+ 
eRijklm  

 
حيوان،  يفنوتيپركورد  YRijklmRكه در اين مدل 

µ ميانگين كل،  PRiR اثرثابتi 4و1،2،3( امين قلو(، 
LRj R  اثرثابتj  اله در هر زايشتعداده بزغامين 
)1،2،3(، SRkR اثرثابتk  امين جنس )2و1( ،XRlR ثر ا

 ORmR ،)2008 و2007( امين سال تولدL  ثابت
ضريب رگرسيون  β ،هاام از ژنوتيپ mگروه

بين وزن تولد و  كوواريانسي covRijR ،كوواريانس
است كه طبق صفت  صفات اندازه گيري شده رشد
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خطاي  eRijklmRو در نهايت  آناليز شده تغيير ميكند
 .باشدمي تصادفي در ارتباط با هر ركورد

وزن تولد به عنوان  در آناليزهااز طرفي  
براي صفات افزايش وزن (همبسته) كوواريت 

رتباط بين ابررسي پس از در نظر گرفته شد.  روزانه
ژنوتيپي با ركوردهاي رشد و در صورت  گروههر 

زمون مقايسه ميانگين آداري از طريق معني
P11Fبونفروني

1
P بين و معني داري اختلاف  ،تصحيح شده

 د.آنها محاسبه گردي

 
 و بحث  نتايج

معيار انتخابي  ،وزن زنده در سنين مختلف
تيپ  هايرشد در نژادارزيابي صفات براي  يخوب

-وراثت ،صفات رشد شود.محسوب ميگوشتي بز 

حاصل از  پيشرفت ژنتيكيو پذيري بالايي دارند 
باشد. چشمگير ميدر اين صفات انتخاب فنوتيپي 

دي كوچك به اي از مكانها با اثرات انفرامجموعه
شوند ناميده مي QTLs عنوان مكان صفات كمي يا

كنند و ممكن است كه صفات رشد را كنترل مي
اثرات مثبتي در تنوع وزن بدن و برنامه پيشرفت 

بعد از  .دنميانگين افزايش وزن روزانه داشته باش
 اي شاملريزماهواره جايگاه 8 ،تعيين ژنوتيپ

BM4307, BM4621, BMC1009, CSSM3, 
IDVGA37, TEXAN006, TGLA245, 

UWCA46  جايگاه  5و داراي چندشكلي بودند
ILSTS004, INRA11, INRABEN17, 

MCM512, RM148 كه  مونومورف شناخته شدند

                                                             
1 Bonferroni 

معيارهاي  .از آناليزهاي بعدي كنار گذاشته شدند
هاي تعداد آللشكلي از جمله چند كننده تعيين

 ،)nReR(هاي مؤثر، تعداد آلل)nRaRواقعي(
شاخص  شده و مورد انتظار،سيتي مشاهدهوزيگوهتر
 Nei، ميانگين تنوع ژني )I( شانونلاعاتي اط
براي هر  و ميانگين و انحراف استاندارد ،)1978(

ارائه  2در جدول يك از نشانگرهاي مورد مطالعه 
  شده است.
 بررسي جهت استفاده معيارهاي مورد از يكي

 مختلف هايجمعيت ساختار و ژنتيكي تنوع ميزان

 باشد.مي استفاده مورد نشانگرهاي هايتعداد آلل

 متعددي مطالعات در شدهمشاهده هايآلل تعداد

 است شده گزارش ايماهواره ريز نشانگرهاي براي
 دامنه )،Nanekarani et al. )2010در پژوهشي

 ايماهواره ريز جايگاههاي در هاآلل تعداد تغييرات

 تا 6 را ايران پوستيگوسفند  نژاد در سه مطالعه مورد

 در جايگاه هر ازاي به آلل تعداد ميانگين و آلل 12

ترتيب  به را گل قره و زندي شيراز، ايقهوه نژاد سه
طي  اي ديگرمطالعهدر  گزارش نمودند. 1/8 ،8 ،1/8

 19 استفاده از ) باMuneeb et al.  )2012تحقيقات
و  14-2 يلل با دامنهآ 173 ،اينشانگر ريزماهواره

لل مشاهده شده در هر جايگاه را در آ 11/9ميانگين 
در nRa R با nReR. مقايسه گزارش كردند گوسفند نجدي

هاي پيش غالبيت آلل اطلاعاتي در مورد جايگاه،هر 
 ,.Arranz et al( كندخاص در هر نژاد را فراهم مي

1998.(
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هاي ي آللي در نظر گرفته شده براي آللاندازهو  هاي مورد مطالعهجايگاه دره اللي انداز دامنه -1جدول 
 كوتاه و بلند.

Table 1- The range of observed allele sizes in studied loci and the sizes which considered as 
short and long.  

 الل بلند
Long allele 

 كوتاهالل 
Short allele 

 دامنه مشاهده شده
Observed range 

 كروموزوم
Chromosome 

 جايگاه
Loci 

210 - 220 190 - 200 189 - 221 1 BM4307 

171 - 181 160 - 170 161 - 173 1 BM4621 

300 - 310 280 - 290 282 - 308 5 BMC1009 

224 - 234 213 - 223 213 - 221 1 CSSM32 

190 - 200 116 - 126 116 - 206 2 IDVGA37 

160 - 170 140 - 150 142 - 172 1 TEXAN006 

140 - 150 120 - 130 131 - 151 1 TGLA245 

130 - 140 110 - 120 111 - 140 1 UWCA46 
     

هاي تعداد آلل ، شاخص شانون،هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار تنوع ژني نئي، -2جدول 

 اين تحقيق.  مشاهده شده و مؤثر براي نشانگرهاي مختلف در
Table 2- Nei’s genetic diversity, Observed and expected hetrozygosity, Shannon’s index and 
effective and observed numbers of alleles for different markers in this research. 

-تعداد آلل
 هاي واقعي
Observed 

allele 
number 

)nRaR( 

-تعداد آلل
 هاي موثر

Effective 
allele 

number 
)nRe R( 

 شانونشاخص 
Shannon’s 

index 
)I( 

هتروزيگوسيتي 
 مشاهده شده
Expected 

Hetrozygosity 
)HRobsR( 

هتروزيگوسيتي 
 مورد انتظار
Observed 

Hetrozygosity 
)HRexpR( 

 ضريب تنوع
Gene 

diversity 

 جايگاه
Loci 

9 5.17 1.79 0.8 0.81 0.8 BM4307 
6 3.73 1.42 0.61 0.73 0.73 BM4621 
6 3.61 1.49 0.78 0.72 0.72 BMC1009 
7 3.62 1.47 0.61 0.72 0.72 CSSM32 
8 6.01 1.9 1 0.83 0.83 IDVGA37 
11 4.85 1.77 0.78 0.79 0.79 TEXAN006 
9 5.2 1.83 0.73 0.81 0.8 TGLA245 
6 3.24 1.33 0.57 0.69 0.69 UWCA46 

7.83 4.5 1.64 0.76 0.77 0.77 Mean 
1.85 0.95 0.19 0.14 0.05 0.05 SD 
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مهم در مقايسه و  هايفراسنجهاز ديگر يكي 
بررسي تنوع ژنتيكي نژادهاي مختلف، تنوع ژني 

 ،باشد. نتايج حاصل از اين پژوهش نشان دادمي
 بوئربز  نژادانحراف معيار) تنوع ژني در ±( ميانگين

از مقادير ر باشد. اين ميانگين بالاتمي 05/0±77/0
در چند  است.در نژادهاي ديگر بز گزارش شده 

ميانگين تنوع ژني  )Moradi et al. )2013  پژوهش
را در بزهاي نژاد مرخز با استفاده از نشانگرهاي بين 

 .ISSR، 34/0 ،Olivera et alاي ريزماهواره
12Fهاي مختلف نژاد موكسوتوي) در جمعيت2005(

1 
 – RAPD ،33/0 ينشانگرهابرزيل با استفاده از 

) در Ajmone-Marsan et al. )2001و  22/0
، AFLP نشانگرهايبزهاي ايتاليايي با استفاده از 

بدون در نظر گرفتن اند. گزارش كرده 21/0 – 24/0
رسد تنوع ژني در هاي نشانگري به نظر ميتفاوت

هاي بوئر در مقايسه با نژادهاي بز ذكر شده بيشتر بز
-تفاوت ر تفسير اين نتايج بايدند دچهر  ،باشدمي

متفاوت را نيز مد  برداريهاي نژادي و نحوه نمونه
 . نظر قرار داد

نتايج حاصل از اين تحقيق نشان داد كه 
انحراف معيار) شاخص اطلاعاتي شانن ±( ميانگين

باشد. شاخص اطلاعاتي شانن مي 19/0±64/1
است كه بيشتر  ديگر در ارزيابي تنوع ژنتيكي روشي

-اي مورد استفاده قرار ميهاي ريزماهوارهدر نشانگر

به دليل اينكه به طور عمده  نشانگرهاگيرد. در اين 

                                                             
1 Moxoto 

است، براي رفع  8/0ميزان هتروزيگوسيتي بيشتر از 
محدوديت موجود در مقايسه تنوع حاصل از اين 

-استفاده ميها از شاخص اطلاعاتي شانن نشانگر

تواند از يك بيشتر شود. شود كه مقدار عددي آن مي
) Gour et al. )2006 طي پژوهش به عنوان مثال

ميانگين هتروزيگوسيتي مورد انتظار و شاخص 
13Fاطلاعاتي شانن را در بزهاي چاماناپاري

با هند  2
به ترتيب اي استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره

طي  اند.گزارش كرده 06/1±51/0و  23/0±52/0
) نيز Muneeb et al. )2012 تحقيقات

و هتروزيگوسيتي مشاهده شده، مورد انتظار 
به در گوسفند نجدي شاخص اطلاعاتي شانون را 

به همين گزارش كردند.  69/1، 75/0، 67/0ترتيب 
خاطر در اين تحقيق شاخص اطلاعاتي شانن نيز 

  براي مقايسات بعدي محاسبه گرديد.
-نشانگر ريزماهواره به طور موفقيت هشت

طبق  تكثير شدند و )ئربو( تجاري در نژاد بزآميزي 
در شكلي، رهاي استفاده شده براي تعيين چندمعيا

 شد. شكلي بالايي تشخيص دادهچندتمام نشانگرها 
ه شده است. اراي 2للي در جدول نتايج اندازه آ

 اندازه باندي محصولات حاصل از تكثير بزرگترين
تفاوت تعداد  .مشاهده شد BMC1009براي جايگاه 

شكلات م دليلبه  ،سامانههردر افراد مطالعه شده 
 .باشدمي هاتكثير در تعدادي از نمونه عدم

                                                             
2 Jamunapari goat 
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هاي مورد ي و ژنوتيپي جايگاهللهاي آفراواني
هاي ژنوتيپ ارائه شده است. 3مطالعه در جدول 

هاي گاه طبق اندازه آلل به صورت گروههرجاي
 گروه، LL هاي كوتاههموزيگوس براي آلل
 گروهو  HHهاي بلند هموزيگوس براي آلل

-گروه HLهاي كوتاه و بلند للآهتروزيگوس براي 

بيشترين فراواني نتايج نشان داد كه  .شوندبندي مي
و  IDVGA37) مربوط به جايگاه (Hللي بالا آ

) مربوط به جايگاه Lللي پايين (آي بيشترين فراوان
BMC1009 گونه كه مورد  از طرفي همان باشد.مي
يعني با طول بلند در  HHهاي آلل گروهانتظار بود 

آللي با  گروهاكثر موارد فراواني بيشتري را نسبت به 
از  ) نشان دادند زيرا بروز جهشLLطول كوتاه (

-نوع حذف كمتر از جهش از نوع اضافه شدن مي

 .)Comings, 1996( باشد

  
 .هاي مورد مطالعهللي و ژنوتيپي جايگاهآهاي فراواني -3جدول 

Table 3- Genotypic and allelic frequencies of investigated loci.  
 فراواني اللي

Allelic Frequency 
 فراواني ژنوتيپي

Genotypic Frequency 
 جايگاه
Loci 

H L HH HL LL  
0.87 0.13 0.74 0.26 0 BM4307 
0.69 0.31 0.6 0.18 0.22 BM4621 
0.44 0.56 0.12 0.63 0.25 BMC1009 
0.53 0.47 0.27 0.51 0.22 CSSM32 
0.99 0.01 0.99 0.01 0 IDVGA37 
0.56 0.44 0.12 0.88 0 TEXAN006 
0.62 0.38 0.29 0.66 0.05 TGLA245 
0.4 0.6 0.12 0.57 0.31 UWCA46 

LL: Homozygous for the short allele, HL: Heterozygous for long and short alleles,  HH: Homozygous for the long 
allele. 

 
ر هاي ژنوتيپي بميانگين حداقل مربعات گروه

وزن شش  روي وزن تولد، وزن از شيرگيري،
نسبت كليبر بين سه ماهگي تا  و همچنينماهگي 

ماهگي تا  و بين شش) KBRR1R( شش ماهگي
ارائه شده است.  4در جدول ) KBRR2R( يكسالگي

هاي در جايگاه HHنتايج نشان داد كه ژنوتيپ 
TEXAN006  وCSSM32  ژنوتيپ مطلوب براي

). در افراد P<0.05وزن تولد مي باشد (
هاي بلند در جايگاه هموزيگوس براي آلل

BMC1009 ها وزن در مقايسه با ديگر جايگاه
به ). P<0.05( مشاهده گرديدشيرگيري بيشتري 

در جايگاه  LLو  HHژنوتيپي  گروهطوريكه 
BMC1009  كيلوگرم  6.63در برابر  9.80با ميانگين

داي بر روي وزن از شيرگيري نشان دادند اثر معني
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)P<0.01 .( ماهگي در افراد 6وزن زنده بالا در 
و افراد  BM4621هتروزيگوس در جايگاه 

هاي بلند در براي آللهموزيگوس هتروزيگوس و 
در جايگاه  .مشاهده شد UWCA46جايگاه 

UWCA46 ها آللي بلند نسبت به بقيه ژنوتيپ گروه

دار مثبت نشان داد، ماهگي ارتباط معنيبا وزن شش
اين روند  BM4621هاي درحاليكه در جايگاه

هيچكدام از همچنين  ).P<0.01برعكس بود (
ارتباط يق نشانگرهاي مورد بررسي در اين تحق

 داري با ميزان كليبر نشان ندادند.معني

 
 ماهگي 6) وزن WW)، وزن از شيرگيري (BWR0R( تولد وزنمقايسه ميانگين حداقل مربعات  -4جدول 

)WR6R ،(نسبت كليبر بين سه ماهگي تا شش ماهگي )KBRR1R (و بين شش ماهگي تا يكسالگي )KBRR2R (  در

 .05/0دار در سطح اي با اثرات معنيماهوارهنشانگرهاي ريز هاي ژنوتيپي مختلفگروه
Table 4- Comparison of least square means for birth weight (BWR0R), weaning weight (WW), 
weight in 6 months (W6), Keliber ratio among 3-6 months (KBR1) and among 6-12 months 

(KBR2) traits in different genotypic classes of significant microsatellite markers (α=0.05). 

 
P

*
P.اعداد داخل پرانتز بيانگر تعداد بزهاي قرار گرفته در هر گروه ژنوتيپي است 

P

*
PThe numbers inside the parenthesis are showing the number of animals in each genotypic class. 
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 اهگيسه م تا افزايش وزن روزانه بين تولد
)ADGR1 R( و بين سه ماهگي تا شش ماهگي 
)ADGR2 R( سالگي و بين تولد تا يك )ADG R3R( 

ژنوتيپ هموزيگوت و هتروزيگوت  محاسبه گرديد.
HH   و HLنشانگر UWCA46،  داراي اثرات
داري با افزايش وزن روزانه در سنين مختلف معني

نشانگرهاي  HLژنوتيپ هتروزيگوت بود و 
BM4621  وBM4307 داري روي افزايش عنياثر م

ماهگي تا يكسالگي داشت  6وزن روزانه بين 
  .)5(جدول 

اي با اثرات هاي ريزماهوارهنشانگر تمام
در قيق در اين تح و وزن بدن رشدر روي بدار معني

 اند.ژنوم بز قرار گرفته 5 و 1 هايكروموزوم
BM4307  وUWCA46 با  1كروموزوم شماره  از

زايش وزن روزانه ارتباط وزن بدن و ميانگين اف
 )Lan et al. )2007 در پژوهشي نشان دادند.

 در ژنخاموش  جهشيك گزارش كردند كه 
POUF1  قرار دارد  1كه بر روي كروموزوم شماره

را در چندقلوزايي و وزن بدن  داريبه صورت معني
 ،ايدر مطالعه .دهدبز تحت تأثير قرار مي

Javanmard )2012(  دوQTL  ي نگرهانشابين
BMC1009  وRM029  گزارش بز  5در كروموزوم

نشان را داري ارتباط معني با وزن تولدكه  دكردن
و وزن تولد در  QTLداد. وجود ارتباط بين مي

براي بزهاي رائيني نيز گزارش شده  5كروموزوم 
  ).Mohammad Abadi et al., 2009است (

 QTL) نيز Saghi et al. )2011 در پژوهشي
روزگي  60و  30وزن  داري را براي وزن تولد،معني

نزديكي نشانگرهاي در در كروموزوم يك به ترتيب 
BMS 2572 ،BMS2321  وBM7145  گزارش

 Esmailizadeh طي تحقيقات همچنين .كردند
)2010( QTL داري را در كروموزوم يك معني

در گوسفند كرماني  BMS2572نزديك نشانگر 
مده در اين تحقيق مبني نتايج بدست آگزارش كرد. 

هاي كنترل كننده صفات رشد در QTLبر وجود 
با نتايج اين تحقيقات در  5و  1هاي كروموزوم

 هاي مختلف مطابقت دارد. گونه
 

 گيري نتيجه
-گروهروش از  استفادهبا  ج مطالعه حاضرنتاي

موتيف توالي طول  براساس بندي ژنوتيپ
دي براي تعيين به جاي ژنوتيپ انفرا ايريزماهواره

بين نشانگرها و صفات كمي دار معني هايارتباط
يك مرحله ابتكاري به طرف انتخاب به كمك 

 باشد. نشانگرها در حيوانات اهلي مي
هاي آللي براي مكانهاي گروهشيوه تشكيل 

به جاي ) Comings )1998ريزماهواره كه به وسيله 
اندن بررسي ارتباط با هر آلل پيشنهاد شده بود، گنج

تعداد بيشتري از افراد هر ژنوتيپ را امكان پذير 
هاي بنابراين قابليت اطمينان آزمايش .سازدمي

نتايج مطالعه در مجموع، يابد. مرتبط افزايش مي
براي تعيين را استفاده از اين روش  امكان حاضر

 بگارگيريو با صفات كمي  دار بالاارتباطات معني
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نشان  حيوانات اهليانتخاب به كمك نشانگرها در 
 .دهدمي

 سپاسگزاري
بز تجاري  بدينوسيله از مديريت و كاركنان مزرعه

ها براي اين مطالعه براي فراهم كردن نمونهبوئر 
 كمال تشكر و قدرداني را داريم. 

 
 

بين سه )، ADG1( سه ماهگيتا افزايش وزن روزانه بين تولد  مقايسه ميانگين حداقل مربعات -5جدول 

 هاي ژنوتيپي مختلف) در گروهADG3(تا يك سالگي شش ماهگي و بين  )ADG2( ي تا شش ماهگيماهگ

 دار.اي با اثرات معنينشانگرهاي ريزماهواره
Table 5- Comparison of least square means for Average Daily Gain among Birth to 3 
months (ADGR1R), 3-6 months (ADGR2R) and 6-12 months (ADGR3R) in different genotypic classes 
of significant microsatellite markers (α=0.05). 

شش افزايش وزن روزانه 
 تا يك سالگيماهگي 

Average daily gain among 
6-12 months 
ADGR3R(g/day) 

بين  افزايش وزن روزانه 
سه ماهگي تا شش 

 ماهگي
Average daily gain 
among 3-6 months 

ADGR2R(g/day) 
 

بين تولد افزايش وزن روزانه 
 سه ماهگيتا 

Average daily gain  
among 0-3 months 

ADGR1R(g/day) 
 

 گروه
Class 

 

جايگاه مورد 
 بررسي
Loci 

108.28 ± 13.20P

b 174.84 ± 34.64 40.86 ± 16.35 HH(82) P

* 
BM4307 

 117.06 ± 13.23P

a 179.16 ± 34.70 54.19 ± 16.40 HL (30) 
-- -- -- LL(0) 

109.40 ± 13.69P

b 173.31 ± 35.93 44.63 ± 17.33 HH(68) 
BM4621 

 
117.98 ± 12.81P

a 180.25 ± 33.61 54.84 ± 15.57 HL (20) 
110.64 ± 13.63P

b 177.44 ± 35.77 43.10 ± 17.21 LL(24) 

114.79 ± 13.58P

a 186.40 ± 35.65P

a 57.74 ± 17.11P

a HH(13) 
UWCA46 

 114.76 ± 13.23P

a 185.84 ± 34.71P

a 42.68 ± 16.40P

b HL (63) 
108.47 ± 13.40P

b 158.76 ± 35.15P

b 52.15 ± 16.74P

b LL(36) 
P

*
P        .اعداد داخل پرانتز بيانگر تعداد بزهاي قرار گرفته در هر گروه ژنوتيپي است 

P

*
PThe numbers inside the parenthesis are showing the number of animals in each genotypic class. P
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Abstract 
     Microsatellite genotyping can always be prone to genotyping errors which significantly affect 
the entire subsequent analysis. One of the new approaches to overcome this problem is an 
alternative method of using a clustering system of genotypes based on microsatellite motif length 
and allelic frequencies range instead of individual genotypes. The objective of the present study 
was to establish an association of 13 microsatellite markers, classified into three new groups 
based on allele size consisting homozygous for the short allele, homozygous for the long allele 
and the class of heterozygous for long and short alleles, with body weight and Keliber ratio in 
commercial Boer goats. The results after considering the fixed effects, revealed that the class of 
heterozygous for long and short alleles of TEXAN006 and CSSM32 loci were significantly 
associated with kids birth weight (P<0.05). The highest weaning weight was observed in 
individuals homozygous for long alleles at the BMC1009 locus (P<0.05). The BM4307, 
BM4621 and UWCA46 loci were also shown an association with average daily gain (P<0.05). In 
conclusion, the results showed that the use of motif length in the genotyping of microsatellite 
markers instead of genotype of each locus can minimize the genotyping errors and cause the 
higher probability to get a significant association with economically important traits. 
 
Keywords: Microsatellite markers, Genotyping error, Motif length, Growth traits. 
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