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  مرتبط با وزن لاشهجایگاه هاي ژنی کاوش مولکولی ژنوم گاو براي نقشه یابی 
  1، محمدرضا محمدآبادي1* علی اسماعیلی زاده کشکوئیه

  اعضاي هیئت علمی دانشگاه شهید باهنر کرمان
 

  چکیده
یکی از ) QTL(محتمل ترین نقاط ژنومی کنترل کننده صفات کمی پویش کل ژنوم با هدف یافتن 

، اولین QTLمکان یابی . استراتژیهاي کارآمد براي تحلیل مولکولی صفات داراي مکانیسم توارثی پیچیده است
 هاي QTLناسایی جام این پژوهش شهدف از ان.  شناسایی ژن هاي مسئول تنوع در صفات کمی استبرايگام 

لیموزین با گاوهاي ماده جرسی و لیموزین تلاقی ×  گاو نر آمیخته جرسی 6تعداد . لاشه گاو بودموثر بر وزن 
و وزن لاشه بلافاصله تمام نتاج کشتار شده .  نتاج تشکیل شد784داده شدند و شش خانواده ناتنی پدري شامل 

وزن .  تعیین ژنوتیپ شدند نشانگر ریزماهواره189شش والد نر و تمامی نتاج براي . پس از کشتار ثبت  شد
 سال، گله، نژاد مادر، تیپ تولد، سن مادر و اثر ژن میوستاتین جنس،لاشه براي اثرات ثابت گروه کشتار، 

یابی درون  روش نقشه.  استاندارد شدند،هاي مدل با تقسیم بر انحراف معیار فنوتیپی دهنباقیما. تصحیح گردیدند
 بر در سطح معنی دار ژنومی واقع QTLتعداد سه .  استفاده شدQTLلیز فاصله اي مبتنی بر رگرسیون براي آنا

 شناسایی 17 و 10 در سطح معنی دار کروموزومی روي کروموزوم هاي QTL و دو 14 و 5، 3کروموزوم هاي 
تا 4/0 بین QTLاثرات . نشان داد در تمام خانواده ها تفرق 14 شناسایی شده روي کروموزوم QTLفقط . شدند

  . واحد انحراف معیار فنوتیپی بودبه 8/0
  QTLگاو، وزن لاشه،  ،  ژنوم:واژه هاي کلیدي
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  مقدمه
هدف اصلی از نقشه یابی ژنومی در 

 شناسایی ژن هاي مرتبط با تنوع ،هاي اهلیدام
وزن لاشه در . فنوتیپی در صفات اقتصادي است

 یکی از صفات مهم اقتصادي است که ،دام
ده و استفاده از داراي الگوي توارث کمی بو

هاي بهنژادي براي بهبود آن به دلیل لزوم روش
برداري صفت، هزینه دکشتار حیوان براي رکور

 رتبه بندي مستقیم حیوانات "عموما. زیادي دارد
زنده یا انتخاب گاوهاي نر با استفاده از آزمون 

 یکی از ،هاي اولتراسوند نتاج بر اساس داده
تبط با لاشه هاي بهبود صفات مختلف مر راه

 که پژوهش از یک به دست آمدهاست، اما نتایج 
روي گله هاي گاو در ایالات متحده آمریکا 

 قابلیت با وجودصورت گرفته نشان داده که 
  توارث متوسط این صفات

)Koch et al., 1982( سال گذشته 30، در طی 
بهبودي براي این صفات حاصل نشده است 

)Van Vleck et al., 2007( . استفاده از
 اوزان زنده دام که اساسبر هاي گزینش  روش

همبستگی ژنتیکی بالایی با وزن لاشه دارند، 
ییر ژنتیکی این صفت شود، تواند منجر به تغ می

اما به دلیل همبستگی ژنتیکی مثبت این صفات 
 امکان افزایش ،)MacNeil, 2003(با وزن تولد 

 از حد بهینه وزن تولد و در نتیجه افزایش فراتر
در صورت . سخت زایی در گله وجود دارد

شناسایی نواحی ژنومی اختصاصی کنترل کننده 
ش انتخاب به وزن لاشه دام، امکان استفاده از رو

 & MAS ()Spelman(کمک نشانگر 

Bovenhuis, 1998( براي این صفت بدون 
. تغییر در صفات دیگر وجود خواهد داشت

شناسی  فناوري هاي نوین در عرصه زیست
مولکولی و روشهاي محاسباتی توسعه یافته در 
 حوزه ژنتیک آماري، امکان مطالعه عوامل ایجاد

نده تنوع ژنتیکی صفات داراي مکانیسم کن
توارثی پیچیده را در سطح مولکولی با استفاده از 

هاي پیوستگی نشانگرهاي مولکولی  نقشه
DNA،فراهم نموده است .  

جدیدترین نقشه پیوستگی در گاو 
 30 روي 1 نشانگر ریزماهواره3802شامل 

 جفت 29هاي جنسی  و  کروموزوم(کروموزوم 
گاو از . )Ihara et al., 2004( می باشد) اتوزوم
 بوده و اکثر نژادهاي گاو گوشتی از Bosجنس 

 بنابراین ، می باشندBos taurusگونه 
 تا BTA1صورت مخفف ه هاي گاو ب اتوزوم

BTA29 کروموزوم هاي . گذاري شده اند نام
 و BTX به ترتیب بصورت Y و Xجنسی 

BTYتعداد نشانگرهاي .  نام گذاري شده اند
در گاو به ) SNPs (2چند شکلی تک نوکلوتیدي

هاي ژنتیکی  این نقشه. رسد چندین هزار می
نشانگرها، زمینه لازم براي شناسایی نواحی 

در هاي مرتبط با تنوع  ژنومی حامل چند شکلی
پویش . را فراهم نموده اند) QTL(صفات کمی 

ترین نقاط  کل ژنوم با هدف یافتن محتمل

                                                        

1 Microsatellite  
2 Single nucleotide polymorphisms  
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ژنومی کنترل کننده صفات کمی یکی از 
هاي کاندیدا   یافتن ژنبراي کارآمد راهبردهاي

و نشانگرهاي مرتبط با صفات کمی براي 
مطالعات .  استMASاستفاده در برنامه هاي 

 تاثیر زیادي در MASشبیه سازي نشان داده که 
پیشرفت ژنتیکی صفات لاشه دارد 

)Meuwissen & Goddard, 1996( . مکان یابی
QTL هت شناسایی نشانگرهاي ج، اولین گام در

جام این مرتبط با صفات کمی است و هدف از ان
 هاي موثر بر  وزن QTL شناسایی پژوهش،

  .لاشه گاو بود
  

  مواد و روشها
  طرح آزمایشی و تعیین فنوتیپ

طرح آزمایشی مورد استفاده یـک طـرح    
تـه هـاي نـسل اول     از بین آمیخ  . ناتنی پدري بود  

حاصل از تلاقـی دو نـژاد لیمـوزین و جرسـی،            
ــر بــا گاوهــاي مــاده جرســی و 6تعــداد   گــاو ن

لیموزین تلاقی داده شدند و شش خانواده نـاتنی   
 حیوان در اسـترالیا     366( نتاج   784پدري شامل   

در . تـشکیل گردیـد  )  حیوان در نیوزیلنـد 418و  
د و در ها فقط از مرتع تغذیه نمودن      نیوزیلند، دام 

در اسـترالیا،   .  ماهگی کـشتار شـدند     22-28سن  
دام هـا تـا یکــسالگی از مرتـع اسـتفاده نمودنــد     

 34-40 روز پروار و در سن    180سپس به مدت    
تمام نتاج حاصل از تلاقـی    . ماهگی کشتار شدند  

برگشتی شش گاو نر با ماده گاوهاي لیموزین و         
و وزن لاشه بلافاصله پس از      جرسی کشتار شده    

. ر بــه عنــوان وزن لاشــه گــرم ثبــت  شــدکـشتا 
 1دول ج ـمیانگین و انحراف معیار وزن لاشه در    

  . آمده است

  
 ترکیب نژادي، میانگین و انحراف معیار وزن لاشه نتاج و تعداد نتـاج مربـوط بـه شـش                    -1دول  ج 

 .خانواده مورد مطالعه
Family N. of 

Progeny 
Mean  

  
SD  Grand sire 

breed 
Grand dam 

breed  
1 125 (121)1   343.9 63.2 Jersey  Limousin 
2 128 (127) 335.6 59.0 Limousin Jersey  
3 140 (140) 223.6 44.4 Jersey  Limousin   
4 113 (108) 323.4 61.8 Limousin Jersey  
5 156 (152) 239.2 47.0 Jersey  Limousin 
6 122 (121) 217.9 35.5 Jersey  Limousin 

Total 784 (769) 277.2 75.1 - - 
  . اعداد داخل پرانتز بیانگر تعداد نتاج داراي رکورد هستند1

Table 1- Breed composition, mean and standard deviation of carcass weight and the 
number of progeny per family. 
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   و تعیین ژنوتیپ DNAاستخراج 

نمونه خون دام ها در طول اولین سـال          
 از  DNAدگی جمـع آوري شـد و اسـتخراج          زن

 & Montgomery(ها  لوکوسیت هاي خون دام

Sise, 1990(تعـداد انـدکی از   . رت گرفـت  صو
براي این دسـته    . نتاج، حاصل انتقال جنین بودند    

ــا DNAاز دامهــا اســتخراج  ــه گــوش و ب  از لال
اسـتخراج  که یـک کیـت    1استفاده از کیت کیاژن   

DNA ،ــت اســت ــار  از باف ــر اســاس روش ک  ب
از آنجا که احتمال تبادل     . سازنده کیت انجام شد   

 طریـق   خون جنین هاي مختلف در رحم گاو از       
 براي جلـوگیري از اخـتلاط       ،  جفت وجود دارد  

DNA   از  ایـــن روش ، ایــن دســته از دام هــا 
  .  استفاده شدDNAاستخراج 

موقعیت نشانگرها بر اساس نقشه 
ژنتیکی بین المللی ارائه شده براي گونه گاو 

)Ihara et al., 2004(این نقشه پیوستگی .  بود
در واقع متوسط نقشه جنس نر و ماده بوده و 

 29 سانتی مورگان شامل 3160طول آن برابر 
 یک کروموزوم جنسی ،گروه پیوستگی اتوزومی

X و یک کروموزوم جنسی Yتعداد .  است
ل نشانگرهاي ریزماهواره در این نقشه شام

تعدادي ( جایگاه 2389 نشانگر متعلق به 3960
. است) از نشانگرها موقعیت مشابه داشته اند

 4/1 متوسط فاصله هر نشانگر ،بنابراین
به  این نقشه ژنتیکی،. مورگان می باشد سانتی

                                                        

1 Qiagen DNeasy Tissue Kit 

روش تحلیل پیوستگی چند نقطه اي و با 
   2افزار کراي مپ استفاده از نرم

)Green et al., 1990(شده است تشکیل  .
 )Visscher et al., 1996(مطالعات شبیه سازي 

طور متوسط فاصله بهینه بین ه نشان داده که ب
 در QTLنشانگرها براي مطالعات اولیه شناسایی 

 سانتی 15جوامع ناخالصی همچون گاو، 
بر این اساس،  با توجه به طول . مورگان است

ر نظر گرفتن این موضوع که ژنوم گاو و با د
 تعدادي از والدین نر فاقد اطلاعات "معمولا

مفید براي برخی از نشانگرها هستند، انتخاب 
، بر اساس سرانجام. نشانگرها صورت گرفت

  اطلاعات مربوط به نقشه ژنتیکی گاو 
)Ihara et al., 2004( که در سامانه اینترنتی 

 حیوانات گوشتی ایالات هاي پژوهشمرکز 
  متحده آمریکا قرار دارد

)/gov.usda.marc.www://http(،  284تعداد 
نشانگر با توجه به محتواي چندشکلی، فاصله 

 استفاده از آسانیانگرها، تعداد آلل ها و بین نش
 284شش والد نر براي تمام . آنها انتخاب شدند

والدین . نشانگر مورد نظر تعیین ژنوتیپ شدند
طور متوسط ه  جایگاه و ب206 تا 178نر در 
 بنابراین نشانگر هتروزیگوت بودند، 189براي 

 ، نشانگر189تمامی نتاج بطور متوسط براي 
). 2دول ج (پ شدندتعیین ژنوتی

                                                        

2 CRIMAP 



 )1388، پاییز 1، شماره 1دوره (مجله بیوتکنولوژي کشاورزي 

١٢١ 

  . تعداد نشانگرهاي داراي اطلاعات مفید به ازاء هر خانواده به تفکیک گروه پیوستگی-2دول ج
  Family    

Chromosome 1 2 3 4 5 6 Min Max Mean 
1 7  7  8 8 7  8 7  8 8.5 
2 8 7  12 8 14 10 7  14 9.8 
3 9 7  10  8 8 7  7  10 8.2 
4 10  9 9 8 8 10  8 9 9.0 
5 8 6  5 6  8 7  5 8 6.7 
6 8 5 4 5 5 6  4 8 5.5 
7 9 6  8 9 7  8 6  9 7.8 
8  9 6  7  7  8 7  6  9 7.3 
9 9 8 9 8 9 8 8 9 8.5 

10 7  6  6  7  7  7  6  7  6.7 
11 9 7  13 12 6  9 6  13 9.3 
12 4 7  6  6  5 6 4 7  5.7 
13 8 9 7  6  6  9 6  9 7.5 
14 6  5 6  7  8 8 5 8 6.7 
15 8 7  9 8 8 8 7  9 8.0 
16 8 8 9 6  5 11  5 11  7.8 
17 9 8 8 7  4  8 4  9  7.3 
18 7  6  7  7  8 8 6  8  7.2 
19 5  3  6  8 5 6  3  8 5.5 
20 5  8  6  7  4  7  4  8  6.2 
21 5  8  6  7  3  6  3  8  5.8 
22 6  6  4  4  6  8  4  8  5.7 
23 4  3  7  3  4  6  3  7  4.5 
24 3  4  2  3  4  4  2  4  3.3 
25 2  3  4  4  5  3  2  5  3.5  
26 4  4  5  2  4  6  2  6  4.2 
27 3  4  5  5  3  3  3  5  3.8 
28 4  4  4  5  4  5  4  5  4.3 
29 3  7  6  6  5  7  3  7  5.7 

Total 187  178 198 187 178 206 178 206 189 
 

Table 2- Number of informative markers per family in each linkage group. 
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  آنالیز آماري داده ها
وزن لاشه هاي بدست آمده در کشور 
نیوزیلند با استفاده از یک مدل آماري شامل 

 سال، گله، نژاد جنس،اثرات ثابت گروه کشتار، 
مادر، تیپ تولد و اثر ژن میوستاتین تصحیح 

دست آمده در استرالیا ه وزن لاشه هاي ب. شدند
نیز با استفاده از  یک مدل آماري شامل اثرات 

، ) و سال جنسشش ترکیب(ثابت گروه کشتار 
. ر و اثر ژن میوستاتین تصحیح گردیدندنژاد ماد

نتایج یک مطالعه قبلی بیانگر اثرات معنی دار 
یک جهش در ژن میوستاتین گاو بر صفات 

 لذا ژنوتیپ حیوانات براي ،مختلف لاشه بود
 بالاصورت اثر ثابت در مدل هاي ه این ژن نیز ب

براي برازش مدل هاي آماري فوق از . وارد شد
   1یملاس ر نرم افزار اي

)Gilmour et al., 2006(استفاده شد  .
مدل هاي آماري فوق با تقسیم بر  باقیمانده

 ،انحراف معیار فنوتیپی داخل هر کشور
اط هاپلوتیپ هاي پس از استنب. استاندارد شدند

به ارث رسیده از هر نژاد از طریق والد نر، 
یابی درون فاصله اي مبتنی بر رگرسیون  نقشه

 ;QTL )Esmailizadeh et al., 2008براي آنالیز 

Knott et al., 1996( روي صفت  استاندارد 
و آنالیز پولد آنالیز درون فامیلی .  انجام شد،شده

 در بین خانواده هاي مختلف QTLشده 

                                                        

1 ASReml 

)Esmailizadeh et al., 2008( با استفاده از نرم 
 )Seaton et al., 2006( 2افزار گراید کیو تی ال

دار با استفاده از  هاي معنی آستانه. انجام شد
 ,Churchill & Doerge( 3روش آزمون تبدیل

این آزمون تبدیل، امکان .  تعیین شدند)1994
تعیین آستانه هاي تجربی را در سطح کروموزوم 

 بر این، از افزون. نماید  یا کل ژنوم فراهم می
است،  آنجا که آزمون تبدیل یک آزمون تجربی

وابسته به فرض استقلال آزمونها یا مفروضات 
براي انجام . ه توزیع آزمون نمی باشدمربوط ب

ه آزمون تبدیل، داده هاي ژنوتیپی نشانگرها ب
طور تصادفی به داده هاي فنوتیپی اختصاص 

 با استفاده از مدل نقشه QTLداده شدند و آنالیز 
هاي جدید  یابی درون فاصله اي روي داده

 بدست آمده، ثبت Fانجام شده و حداکثرآماره 
داد ده هزار مرتبه تکرار این عمل به تع. شد

 Fگردید و در نهایت توزیعی از آماره هاي 
 مربوط به سطح Fحداکثر بدست آمد و آماره 

 به عنوان مرز Fاز این توزیع % 1یا % 5احتمال 
نتیجه یک . آستانه معنی دار در نظر گرفته شد

ها روي  آنالیز تبدیل براي تمام خانواده
. شده است نشان داده1 در شکل 14کروموزوم 

                                                        

2 GridQTL 
3 Permutation test 
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 براي تعیین آستانه هاي 14 نتیجه یک آنالیز تبدیل براي تمام خانواده ها روي کروموزوم -1شکل 
  .دار معنی

Figure 1- Result of a permutation analysis across all the families on chromosome 14 
for determining the significant threshold values. 

  
ي اطمینان موقعیت  ورد فاصلهبراي برآ

QTL1، از روش بوت استراپ )Visscher et 

al., 1996( گیري به تعداد  نمونه. شد استفاده
 مرتبه تکرار شد و پس از آنالیز هر 10000

نمونه بوت استراپ، بهترین برآورد موقعیت 
QTL ثبت گردید تا توزیع برآوردهاي موقعیت 
QTLبدست آید، در طول کروموزوم .  

  نتایج و بحث
 مـرتبط   QTL کروموزوم حامل    5تعداد  

هـاي شناسـایی شـده      QTL. ه بودنـد  با وزن لاش  
ــاي    ــوزوم هـ ــس از 14 و 5، 3روي کرومـ  پـ

تصحیح براي آزمون هاي چندگانه با اسـتفاده از         

                                                        

1 Bootstrap 

. آزمون تبدیل در سطح کل ژنوم معنی دار بودند        
) BTA5 (5در همه موارد، به غیر از کرومـوزوم        

 در جهـت مـورد انتظـار بـود،          QTLعلامت اثر   
ایش وزن لاشـه    یعنی آلل لیموزین منجر بـه افـز       

 68 در موقعیـت   QTLیـک    ).3جدول  (شد   می
ــوزوم    ــان روي کروم ــانتی مورگ ) BTA3 (3س

با اثر بـسیار معنـی دار       ) cM 28فاصله اطمینان   (
در ایـن نقطـه از      .  شناسـایی شـد    ،بر وزن لاشـه   

 مـوثر بـر     QTL مدارکی مبنـی بـر وجـود         ،ژنوم
ــه   ــروش لاشــــ ــل فــــ ــت قابــــ   گوشــــ

 )Casas et al., 2003; Casas et al., 2001( و 
ــه   ــی لاش ــزان چرب  )Casas et al., 2001(می

  . گزارش شده است

α=5% 
α=1% 
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  .هاي شناسایی شده براي وزن لاشه گاوQTL محتمل ترین موقعیت و اندازه اثر -3دول ج

Chromosome Location 1 Marker 2 Family  QTL effect 2  F statistic 

3 68 HUJ246 3 6.3 15.1 ** 
5 52 BL37 2 -8.0 ** 17.0 

10 97 TGLA272 3 5.8 ** 12.4 
14 40 BM302 1 6.6 ** 14.2 
14 40 BM302 2 6.6 6.2 * 
14 40 BM302 3 4.1 6.1 * 
14 40 BM302 4 4.5 6.0 * 
14 40 BM302 5 3.3 5.9 * 
14 40 BM302 6 4.4 6.4 * 
17 92 BM1233 2 5.7 7.3 * 
17 92 BM1233 4 5.2 6.3 * 

ترین نشانگر به  نزدیکIhara et al., 2004( ،2( اساس نقشه ژنتیکی ریزماهواره ها بر) سانتی مورگان (QTLموقعیت 1
% 1 و %5 در سطح QTL به ترتیب اثر معنی دار ** و *، صورت درصدي از میانگین صفته  بQTL اثر QTL،3موقعیت 

  .پس از تصحیح براي آزمون هاي چندگانه در طول کروموزوم
Table 3- Most probable location and the size of effect of the identified QTL for bovine 
carcass weight. 

 
 مـوثر بـر    QTLگزارش هایی در مـورد      

ــه روي   ــفات لاشــ ــود دارد BTA5صــ    وجــ
)Casas et al., 2000; Mizoshita et al., 

2004; Stone et al., 1999( . ه گزارش شـده ک ـ
 با درصد استخوان و بـازده لاشـه       BL37نشانگر  

این نشانگر . )Stone et al., 1999(مرتبط است 
ــت  ــه   52در موقعی ــسبت ب ــانی ن ــانتی مورگ  س

واقع شده و در مطالعه حاضـر  BTA5 سانترومر 
 ،شـه گـرم  مشخص شد که این نشانگر با وزن لا       

 موثر بر سطح مقطع عـضله       QTL.  مرتبط است 
راسته،  ماربلینگ و تولید چربی روي کرومـوزم         

 و در موقعیت ژنومی شناسـایی شـده در ایـن            5
ــژوهش ــت  پــ ــده اســ ــزارش شــ ــز گــ   ، نیــ

)Casas et al., 2003( .  ــا وجــود ــابراین، ب بن
یـک نــژاد  (اسـتفاده از ترکیــب نـژادي متفــاوت   

 حاضـر  پـژوهش در ) گوشتی و یک نژاد شـیري     
، این آزمایش قادر بـه  بالا هاي پژوهشنسبت به   

 بــراي وزن لاشــه روي QTLتائیــد تفــرق ایــن 
BTA5 چـه ایـن      اگـر .  بودQTL      در اکثـر ایـن 
 در یک ناحیـه ژنـومی واقـع شـده       هاي پژوهش
 زیـاد   "ا به دلیل فاصـله اطمینـان نـسبتا        است، ام 

 ممکـــن اســـت ،)QTL) cM40-25موقعیـــت 
هاي مختلفی در بروز صفات مختلـف لاشـه      ژن

. موثر باشند که در این ناحیه ژنومی قـرار دارنـد          
یابی دقیـق   بنابراین، مطالعات بیشتري براي نقشه 

هاي  شناسایی ژن یا ژن و سرانجام   QTLتر این   
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 ، صفات مختلف لاشـه     براي QTLمسبب اثرات   
  .ضروري است

هـاي کاندیـدا بـر       اگر چه پیـشنهاد ژن       
 به دلیل فاصله اطمینان     پژوهشاساس نتایج این    

، ) QTL) cM 35 زیاد برآورد موقعیـت      "نسبتا
چندان صحیح نمی باشد، به هرحـال ایـن نکتـه          

 IGF-1 و   MYF-5هاي   قابل توجه است که ژن    
ــت BTA5روي  ــی موقعیــ  QTL و در نزدیکــ

 قـرار دارنـد و      پـژوهش شناسایی شـده در ایـن       
 بـر   QTLممکن است عامل اثرات مشاهده شده       

داري  براي مثال، ارتباط معنـی    . وزن لاشه باشند  
 و صفات لاشه در IGF-1بین یک جهش در ژن      

 Curi et(گاوهاي گوشتی گزارش شـده اسـت   

al., 2005( .  
دار روي   با اثر بسیار  معنـی    QTLیک    

 شناسایی شد که در همه خـانواده        14کروموزوم  
نمود، امـا میـزان اثـر آن در          ها تفرق حاصل می   

). 3جـدول   (فاوت بـود    خانواده هاي مختلف مت   
 بـر   QTLموقعیت نقشه یـابی شـده بـراي ایـن           

، در  آنـالیز تـوام       F آمـاره    بیـشینه اساس مقـدار    
ــله     ــه در فاص ــورد مطالع ــانواده م ــش خ  40ش

مورگان نسبت به ابتداي کرومـوزوم بـود         سانتی
  ).2شکل (

 QTLنکتــه قابــل توجــه در مــورد     
بـا   این است کـه      BTA14یابی شده روي     مکان
تفاوت بودن شرایط محیطی و پرورشـی        م وجود

 QTLحیوانات در استرالیا و نیوزیلند، اثرات این   
 مـوثر بـر     QTL. در هر دو محیط مـشاهده شـد       

ــت  ــه در موقعیــــــــ      cM44وزن لاشــــــــ
)Kim et al., 2003( ــت   cM49-32 و موقعی
)Mizoshita et al., 2004( روي این کروموزوم 

 بـر ایـن، در یـک        افـزون . شناسایی شـده اسـت    
 نقـشه  )Takasuga et al., 2007( دیگر پژوهش

  نیز انجام شده و فاصله       QTLیابی دقیق تر این     
.  کـاهش یافتـه اسـت   Mb1/1   بهQTLاطمینان 

QTL مــوثر بــر صــفات رشــد نیــز در گاوهــاي 
 گـزارش شـده    BTA14گوشتی در این ناحیه از      

تـاکنون بـیش از   . )Miyata et al., 2007(اسـت  
 موثر بر صفات    QTL حضور   ، مطالعه مستقل  40

اقتصادي مختلف در گاوهاي شـیري و گوشـتی         
 گزارش نمـوده انـد و در        14را روي کروموزوم    

 )Wibowo et al., 2008(یـک مطالعـه مـروري    
 بیـشترین  ،مشخص شده که در گاوهـاي شـیري      

 BTA14هـاي گـزارش شـده روي       QTLتراکم  
ــه  0-10در فاصــله  ــسبت ب ــانی ن  ســانتی مورگ

 بـر صـفات مـرتبط بـا         "سانترومر بوده و عمدتا   
ي از طرفـی در گاوهـا     . تولید شیر مـوثر هـستند     

ــر ،گوشــتی  هــاي شناســایی شــده در QTL اکث
 سانتی مورگان نسبت به سانترومر 15-45فاصله  

BTA14  بوده اند )Wibowo et al., 2008( . از
آنجا که با استفاده از جمعیـت مـورد مطالعـه در        

 موثر بـر وزن تولـد نیـز در         QTL،  پژوهشاین  
ــد   ــایی شــ ــوم شناســ ــه از ژنــ ــن نقطــ   ایــ

)Esmailizadeh et al., 2006(    و بـا توجـه بـه 
 بـر وزن تولـد و وزن        QTLاثرات مـشابه ایـن      

 استفاده از این نشانگر در انتخاب      "شه، احتمالا لا
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براي بهبود وزن لاشه منجر به افزایش وزن تولد         
 هـاي  پـژوهش بـا ایـن حـال،       . نیز خواهد شـد   

بیشتري با هدف شناسـایی جهـش هـاي عامـل           
 در ایــن نقطــه از ژنــوم ضــروري QTLاثــرات 

تعـداد زیـادي ژن هـاي کاندیـدا در ایـن            . است
 است که   mycی از آنها ژن     یک. ناحیه قرار دارند  

یک ژن تحریک کننده سـایر ژن هـاي مـوثر بـر        
  . رشد می باشد
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برازش مدل رگرسیون وزن لاشه بر احتمال توارث هاپلوتیپ پدري در نقاط مختلف کروموزوم 
خطوط متقاطع افقی پایین و بالا به ترتیب آستانه هاي معنی دار کروموزومی در . گاو 14شماره 
  .هستند% 1و % 5سطح 

Figure 2. Information content (IC) and F-profile (pooled across the six families) on 
bovine chromosome 14. The dotted lower and upper horizontal lines show the 
chromosome-wide significant 5% and 1% thresholds, respectively.  
 

 
ــاي  ــوزوم ه ــل 17و 10کروم ــز حام  نی

QTL     موثر بر وزن لاشه بودند  .QTL   شناسـایی 
 در دو خانواده از شـش  17شده روي کروموزوم   
.  تفرق حاصـل مـی نمـود       ،خانواده مورد مطالعه  

 دست آمـده روي کرومـوزوم     ه   ب Fحداکثر آماره   

ــت 17 ــان  92، در موقعی ــانتی مورگ فاصــله ( س
شـکل  (نسبت به سانترومر بود  ) cM 32اطمینان  

 مـوثر بـر وزن      QTLاین اولـین گـزارش از       ). 3
در مـورد    . اسـت  17لاشه گاو روي کرومـوزوم      

ه است که ج این نکته قابل تو   ،QTLمیزان اثرات   
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بدون در نظر گرفتن منـشاء   (اثرات مشاهده شده    
 بـه واحـد درصـد       0/8 تـا    3/3بـین ) نژادي آلـل  
بـه واحـد انحـراف معیـار        8/0تـا   4/0میانگین یا   

بنابراین، این آزمایش فقـط توانـایی       . فنوتیپی بود 
 متوسـط تـا زیـاد اثـر را داشـته            QTLتشخیص  
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سیون وزن لاشه بر احتمال توارث هاپلوتیپ پدري در نقاط مختلف کروموزوم برازش مدل رگر
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Figure 3. Information content (IC) and F-profile (pooled across the six families) on 
bovine chromosome 17. The dotted lower and upper horizontal lines show the 
chromosome-wide significant 5% and 1% thresholds, respectively.  
 

ماهیت جوامع غیـر خـالص  از جملـه           
 ممکن است یک    "انسان و دام این است که اولا      

QTL      در تمام خانواده ها تفرق حاصـل ننمایـد  .
 در خانواده QTL ممکن است که میزان اثر       "انیاث

هاي مختلف به دلیل متفـاوت بـودن نـوع آلـل             
لازم . تفرق یافته در خانواده هـا، متفـاوت باشـد        

 چنـین   ویژگی هاي  است که یکی از      یادآوريبه  

جوامعی این است که در یک جایگاه ژنی ممکن        
سـوي  از  . است چندین آلل تفرق حاصل نمایند     

 و نشانگر   QTLت فاز پیوستگی     ممکن اس  دیگر
بنابراین، . در خانواده هاي مختلف متفاوت باشد     

هــاي شناســایی شــده در ایــن  QTLاســتفاده از 
  براي وزن لاشـه  MAS  در برنامه هاي  پژوهش

 ،بنـابراین .  بسیار مشکل خواهد بود   "گاو احتمالا 
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ــا اســتفاده از   ــود ژنتیکــی وزن لاشــه گــاو ب بهب
ي متـصل بـه ایـن    انتخاب بـه کمـک نـشانگرها      

QTL          ها نیازمند نقـشه یـابی دقیـق تـر QTL و 
همچنین بررسی اثرات آنهـا در داخـل هـر نـژاد      

 کارآمد، اسـتفاده    راهبرد در این راستا یک      .است
از  تعداد بیشتري نتاج و افزایش تراکم نشانگرها    
ــن   ــشخص شــده در ای ــداي م ــواحی کاندی در ن

 ، با هدف کاهش فاصله اطمینان موقعیت پژوهش
QTLخواهد بود .  

   سپاسگزاري
 سـازمان   پـژوهش را  ام ایـن    ج ـهزینه ان 

تحقیقات، علـوم و فنـاوري نیوزیلنـد، دانـشگاه          
و وزارت علـوم، تحقیقــات و  ) اســترالیا(آدلایـد  

تامین ) دانشگاه شهید باهنر کرمان   (فناوري ایران   
بخش هایی از ایـن مقالـه در شـشمین       . کرده اند 

صورت سـخنرانی  ه همایش بیوتکنولوژي ایران ب 
  .ارائه شده است
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Abstract 
Genome scan to map quantitative trait loci (QTL) is one of the efficient strategies 

for molecular dissection of complex traits. QTL mapping is the first step toward the 
detection of genes responsible for quantitative traits variation. The objective of the present 
research was to identify QTL influencing carcass weight in cattle. Six Limousin × Jersey 
crossbred sires were mated to both Jersey and Limousin dams producing 782 backcross 
progeny. Six sires and all the progeny were genotyped for 189 microsattelite markers. 
Carcass weight (CWT) was pre-adjusted to account for known fixed effects including, 
slaughter group, sex, year, herd, dam breed, birth type and age of dam. Residuals were 
stored after standardization by dividing by the phenotypic standard deviation (σP). Linkage 
with standardized CWT was tested, using interval-mapping regression procedure. Three 
genome-wide significant QTL located on BTA3, 5 and 14 and two chromosome-wide 
significant QTL resided on BTA10 and 17 were identified for CWT. QTL located on 
BTA14 was segregating in all the six families. The QTL effects raged from 0.4 to 0.8 in 
units of phenotypic standard deviation, thus the experiment had only a power to detect 
medium to large QTL.   
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