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در گوسفندان  و ارتباط آن با صفات لاشه GHمورفيسم تك نوكلئوتيدي بخشي از ژن پلي
  برولا مرينو -افشاري و افشاري

  1و سيد عباس رأفت 1، جليل شجاع غياث1صادق عليجاني، *3،2نژاد، طاهر هركي1،3رحيمه سپهري
  گروه علوم دامي ،دانشكده كشاورزيتبريز، دانشگاه تبريز،  1
  پژوهشكده فناوريهاي نوين زيستيانشگاه زنجان، زنجان، د 2

  گروه علوم داميدانشكده كشاورزي، دانشگاه زنجان،  زنجان، 3

  9/6/95 :تاريخ پذيرش  26/11/94 :تاريخ دريافت
  چكيده

ي وجود آللهاي مختلف اين ژن ممكن است تأثيرات فنوتيپ. هورمون رشد يكي از عوامل اصلي تأثيرگذار بر رشد حيوانات است
براي اين . بود UTR ′3 و بخشي از ناحيه 5شناسايي آللهاي اين ژن در نواحي اگزون ، هدف مطالعه حاضر. دنمتفاوتي داشته باش

 F2برولامرينو نسل  - يكسان در سه گروه افشاري خالص، آميخته افشاري رأس بره از يك گله و در سن تقريباً 133منظور تعداد 
گيريهاي فنوتيپي بر روي دام زنده، تعداد پس از انجام اندازه و از اين دامها نمونه خون تهيهابتدا . قرار گرفتند بررسيمورد  F5و 
ساعت ماندن لاشه در سردخانه، وزن ران،  24از و بعد  گيري شدپس از كشتار، وزن لاشه اندازه. شدند كشتارآنها رأس از  85

ده از ضرايب رگرسيوني هاي كشتار نشده، با استفاورد صفات لاشه در دامآبر .گيري شدگاه، دنبه و ضايعات اندازهسردست، قلوه
سپس با استفاده از پرايمرهاي طراحي شده، قطعه . استخراج گرديد DNAكلروفرم -هاي خون به روش فنلاز نمونه. انجام شد

نتايج . ا با صفات لاشه مورد بررسي قرار گرفتپس از آناليز تواليها، ارتباط ژنوتيپه. يابي گرديدتواليما يمستق موردنظر تكثير و
كه بر اندازه طول بدن دام در دامهاي افشاري خالص و  باشدمي TCو  TTدو ژنوتيپ داراي  2846نشان داد جايگاه نوكلئوتيدي 

F5 ژنوتيپ فقط در  يك نوكلئوتيد در برخي از دامها به توالي اضافه شده بود كه اين 2882جايگاه نوكلئوتيدي  در. ردتأثير دا
ئيد در صورت تأدهد كه تغييرات نوكلئوتيدي مشاهده شده اين نتايج نشان مي. لاشه ارتباط داشت) چربي( با ضايعات F2دامهاي 

  .قرار گيرداستفاده مورد ماركرها در برنامه انتخاب دام به كمك  دتوانمي ،در ديگر بررسيهاي مربوطه

  .SNP، كيفيت لاشه، رشد، چند قلوزاييورمون ه، افشاري گوسفند: كليدي واژه هاي

  Taher.harkinezhad@znu.ac.ir :پست الكترونيكي،  02433052230: نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه
نام سوماتوتروپين نيز شناخته ه كه ب )GH( هورمون رشد

جيره است كه توسط است يك پلي پپتيد تك زنشده
سلولهاي سوماتوتروپ واقع در غده هيپوفيز پيشين ساخته، 

در كنترل  را اصلي نقش GH .)8( شودذخيره و ترشح مي
بر  يندهاي فيزيولوژيكي متعدد شامل رشد و متابوليسمآفر

اين هورمون توزيع مواد مغذي ميان بافتهاي  .عهده دارد
دهد و سبب افزايش ثير قرار ميأت مختلف را در دامها تحت

 شودرشد استخوان و توليد شير و كاهش ذخيره چربي مي
، ژن هورمون رشدا توجه به محدوده وسيع اثرات ب. )4(

، به عنوان يك كانديداي اختصاصي GHكنترل كننده آن، 
براي تغييرپذيري صفات مرتبط با توليد و كيفيت لاشه 

  . )12( پيشنهاد شده است

 كه بوده ايران وزن سنگين گوسفندان جزء افشاري گوسفند
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 قلو دو ميزان. باشدمي اهميت حائز گوشت توليد لحاظ از
 سرعت ، تولد وزن و بوده توجه قابل نژاد اين در زايي
 با مقايسه در گوسفند اين در گيري شير از وزن و رشد
 نژاد اين توانمي لذا. است توجه قابل ايران هاي نژاد ساير
 كه آورد حساببه ايران گوسفند گوشتي نژادهاي از يكي را
 و است برخوردار  گوشت توليد  براي مناسبي پتانسيل از

. كند ءايفا تواندمي قرمز گوشت در تأمين را مهمي نقش
 هنوز گوسفند اين لاشه صفات از برخي بهبود براي

براي افزايش  .)2( شود انجام كه است زملا زيادي كارهاي
در دانشگاه زنجان اقدام به انتقال 1386وري در سال بهره

افشاري  نژاد به برولامرينو نژاد گوسفند ژن چندقلوزايي از
هاي به دنبال اجراي اين طرح و ايجاد آميخته. گرديد
  .برولامرينو، تركيب ژنتيكي جديدي ايجاد شد -افشاري

 NM_001009315( )Transcript( گوسفند GHژن 

ID:ENSOART00000015172 ( واقع  11روي كروموزوم
تئين حاصله يعني پرو .باشداگزون مي 5شده و داراي 
اسيدامينه و در انسان از  217گوسفند از  هورمون رشد در

به  مطالعات متعددي. اسيد امينه تشكيل شده است 191
دي در نژادهاي منظور شناسايي چندشكليهاي تك نوكلئوتي

 و گوسفند )22و  19، 15، 12، 11، 7، 6(مختلف گاو 
عنوان به .استانجام شده )21و  9،11،13،15،16،19(

مورفيسم تك نوكلئوتيدي روي گاوهاي پلي بررسينمونه، 
  5در اگزون شماره  SNPسياه ژاپني منجر به شناسايي دو 

به ) CTG( اين ژن شد كه سبب تغيير اسيدآمينه لوسين
به ) ATG( به متيونين) ACG( و ترئونين) GTG( والين

سه هاپلوتايپ . شدند 172و  127ترتيب در كدونهاي 
-A)Leu به نامهاي هاپلوتايپ  SNPحاصل از اين دو 

Thr( هاپلوتايپ ،B )Val-Thr ( و هاپلوتايپC )Val-

Met (ژنوتيپ شامل  6وجود آمدن ه سبب ب
AA,AB,BB,AC,BC  وCC و همكاران تاتسودا .)11( شد 

ا را با صفات لاشه در يك ارتباط اين هاپلوتايپه) 2008(
رأسي بررسي نموده و نتيجه گرفتند كه ژن  940جمعيت 

GH  گاوي مي تواند بعنوان يك نشانگر در بهبود صفات

در مطالعات . )22( مورد استفاده قرار گيرد) لاشه( كمي
چند شكليها با صفات كيفيت  نشان داده شد كه اينبعدي 
 غلظتهاي هورموني پلاسمانيز و  )7( وزن لاشه و گوشت

 SNPهمچنين اين دو . در گاو سياه ژاپني مرتبط هستند )5(
  FASN )Fatty acid synthesis(، SCD ميزان بيان ژنهاي

)Stearoyl-CoA Desaturase ( وSREBP )Sterol 

regulatory element binding protein ( را نيز تحت تاثير
  .)6( قرار دادند

 نوكلئوتيدي ژن چندشكليبه منظور بررسي  حاضر تحقيق
GH هاي آميخته( هاي اين تركيب ژنتيكي جديددر بره

ثير آن هاي خالص افشاري و تأو بره) رينوافشاري برولام
  .بر صفات لاشه انجام شد

  شهامواد و رو
تقريبا رأس بره 133در اين تحقيق از : جمعيت مورد بررسي

نسل ( رأس بره آميخته افشاري 96شامل ) ماهه 11(همسن 
 _ تلاقي برگشتي نژاد افشاري با آميخته هاي افشاري اول

تلاقي برگشتي  هاي نسل چهارمبرهرأس  11، ) برولا مرينو
 26و و برولا مرين _ نژاد افشاري با آميخته هاي افشاري

رأس بره خالص افشاري متعلق به گله اصلاح نژادي 
گوسفند افشاري گروه علوم دامي دانشكده كشاورزي 

در ادامه  اين سه گروه ژنتيكي .دانشگاه زنجان استفاده شد
و  F5، نسل F2نسل به ترتيب تحت عناوين  اين نوشتار

  .شوندبرده مي نامافشاري 

 مورد نظر عبارتصفات : مطالعهصفات فنوتيپي مورد 
 :شامل )مرتبط با رشد( بيومتري صفات) الف: ند ازبود

هاي داده) ب، ، طول بدن و دور سينهارتفاع جدوگاه
عضله راسته بين  عمقسونوگرافي ضخامت چربي پشت و 

وزن لاشه، ران،  :صفات لاشه شامل) جو  13و  12 دنده
  . و ضايعات گاه، دنبهسردست، قلوه

-اندازه ،در بخش صفات بيومتري: صفاتگيري نحوه اندازه

حدفاصل بين آخرين ( هاي مربوط به صفات طول بدن
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محيط دور ( دورسينهو  )مهره گردن و آخرين مهره پشت
وسيله متر به) سينه در ناحيه قدامي سينه پشت دستها

فاصله بين سطح موازي با ( و ارتفاع جدوگاه ؛ايپارچه
نه و چسبيده به ستون فقرات تا كف زمين در محل شا

با استفاده از كوليس فلزي بزرگ ) دست سمت راست
  ).1( گيري شداندازه

 UBF=Ultrasonography(ضخامت چربي پشت  تاصف

Back Fat ( راسته عضله عمق و
)ULMD=Ultrasonography Loin Muscle Depth ( بين

 Sonovet 600 د توسط دستگاه اولتراسون 13 و 12دنده 
)Medison, USA (مگاهرتز بود، به 5پروب  كه داراي-

براي تهيه تصويري صاف و شفاف بايد ناحيه . دست آمد
به اين منظور پشم چيني . مورد بررسي فاقد مو و پشم باشد

مانده در ناحيه بين ها انجام شد و سپس پشمهاي باقيبره
براي حركت بهتر . توسط تيغ تراشيده شد 13و  12دنده 

و عاري كردن محيط بين  د نظرپروب بر روي ناحيه مور
پروب و پوست از هوا، از ژل مخصوص سونوگرافي 

ها سونوگرافي شده و تصاوير سپس تمامي بره. استفاده شد
 Scion Imageافزار تفاده از نرمبا اس. ضبط گرديدمربوطه 

گيري نواحي عكسهاي مناسبي از تصاوير براي اندازه
  .)1شكل ( .)20( موردنظر تهيه شد

  
راسته به  عمق عضله و چربي پشت اندازه گيري ضخامت -1شكل

  .كمك دستگاه اولترا سونوگرافي

 ساعت 24 تحمل از پس ها، برهF2در مورد بره هاي نسل 

 كشتار از پس هالاشه  .كشتار شدند سپس و توزين گرسنگي

 مدت به و منتقل بندي گوشتبسته شركت يك به و توزين

 از هالاشه سپس .شدند ردخانه نگهداريس در ساعت 24

 راست و چپ نيمه دو به طول از با دقت و خارج سردخانه

 هاياندازه تعيين جهت راست لاشه و نيم گرديدند تقسيم

 ران، گردن، قطعات به مذكور لاشه نيم .استفاده گرديد لاشه

 چربي(  ضايعات و تقسيم دنبه راسته، گاه، سردست، قلوه

در مورد  .شد گيرياندازه آن )احشاء و ماءاع و روي لاشه
ها كه امكان كشتار بره F5و نسل  هاي خالص افشاريبره

ورد مقادير مربوط به اين صفات از آوجود نداشت، براي بر
روابط رگرسيوني بين صفات بيومتري و صفات لاشه 

  .استفاده شد

هاي جهت تهيه نمونه :از نمونه هاي خون  DNAاستخراج
سي حاوي ماده ضد سي 5دار نوجكت خلاءخون از و

رگ وداج گيري از سياهخون. استفاده شد EDTAانعقاد 
ها در ظرف محتوي يخ به صورت گرفت و نمونه

 استخراج تا زمان هاي خوننمونه. آزمايشگاه منتقل شدند
DNA، درجه فريزر نگهداري شدند 20هاي در دماي من.  

- ون به روش فنولهاي خاز تمام نمونه DNAاستخراج 
براي تعيين . تعديل شده انجام شد )18 و 3( كلروفرم

 استخراج شده از دستگاه نانودراپ  DNAكميت و كيفيت 
)Thermo Scientific®, UK( استفاده شد.  

مورد  نوكلئوتيدي در ژنهاي تك تعيين چندشكلي
مورد  منظور شناسايي چندشكلي نوكلئوتيدي ژنبه: بررسي

 براي اختصاصي مرپرايابتدا  مورد بررسينظر در توده 
 5، كل اگزون 4بخشي از اينترون  (احي مورد نظر ون تكثير

 آنلاين افزاربه كمك نرم )UTR ′3 و بخشي از ناحيه

Primer3(v. 0.4.0)  شرح هبپرايمرها توالي اين . شدطراحي
 ′5"پرايمر فرادست: زير بود

CCTTTTGAAACCTCCTTCCT 3′ "    فرودستو 
"5′CCCCTAGAATAGAATGACACCT3′".  هر

پيكومول از هر پرايمر، 16شامل ) lµ25(مخلوط واكنش 
آماده با  lµ 5/12Master Mix ژنوميك، DNAنانوگرم  50

mM 5/1، MgCl2  و مابقي تا رسيدن به حجم نهايي  
)lµ 25 ( برنامه زماني به ترتيب، مرحله . بود آب ديونيزه
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درجه سانتي  95قه با دماي دقي 5واسرشتگي اوليه به مدت 
به درجه سانتي گراد  95: چرخه شامل سه مرحله 30، گراد

به مدت درجه سانتي گراد  60ثانيه، دماي اتصال  30مدت 
ثانيه و يك  40به مدت درجه سانتي گراد  72ثانيه و  30

 5به مدت  درجه سانتي گراد 72چرخه گسترش نهايي 
  .شد در نظر گرفته PCRدقيقه براي انجام 

احتمالي موجود در ناحيه مورد ) هاي( SNPشناسايي  براي
محصولات تعيين توالي  از روشتكثير از ژن مورد نظر، 

PCR اين از يك هر تعيين توالي ،بدين منظور. استفاده شد 
جنوبي  انجام به شركت ماكروژن كره  ها با ارسالنمونه
 ي وبررسها نمونهدست آمده ه بمجموعه تواليهاي . گرفت

 CLC Mainافزار كمك نرمبهها SNP چندشكلي

Workbench 5 ندشد شناسايي.  

محاسبه فراوانيهاي ژني، : هاتحليل آماري دادهو تجزيه  
واينبرگ به كمك  - ژنوتيپي و بررسي وجود تعادل هاردي

تجزيه و تحليل . انجام شد Popgene V=1.32 نرم افزار

ارتباط بين آنها توسط  هاي فنوتيپي و ژنوتيپي  وآماري داده
مقايسه  .انجام شد GLMو رويه  SAS V=9.1نرم افزار 

 . انجام شد با استفاده از آزمون توكي ميانگينها نيز

 ن در زمان ركوردگيريو س در اين پژوهش از وزن تولد
- در تجزيه و تحليل داده) اريتوكو(به عنوان متغير كمكي 

  .ها استفاده شد

   و بحث نتايج
اي از ژن شامل بخشي از  ژوهش، تكثير قطعهدر اين پ
از توالي ژن  2509 - 2630 ينوكلئوتيد توالي( 4 اينترون 

GH( 5، كل اگزون ) و  )2631-2937 ينوكلئوتيدتوالي
- 2969 يئوتيدلنوكتوالي ( ′3پايين دست  بخشي از ناحيه

جفت باز  461طول اين قطعه . با موفقيت انجام شد )2938
باندهاي حاصل از الكتروفورز بود كه در بررسي 

نشانگر مولكولي  500،  نزديك به باند PCRمحصولات 
bp100 2شكل ( قرار گرفتند.(  

  
بر روي ژل آگارز  يك و  bp461طولبه UTR ′3 ناحيه از بخشي و 5 اگزون كل ، 4 اينترون از شامل بخشي PCRالكتروفورزمحصولات  -2شكل 

نمونه  دست آمده از تكثيره باند ب )1,2,3,4,5هاي با شماره( هاو بقيه ستون bp 100 DNAنشانگر  )Mتونس(ستون اول از سمت چپ. نيم درصد
  .دهاي مورد بررسي مي باش

، يك مورد يابيپس از بررسي نتايج حاصل از توالي
چندشكلي تك نوكلئوتيدي و يك مورد اضافه شدن يك 

 شد رد بررسي مشاهدههاي موتك نوكلئوتيد در نمونه
 و338ها در نوكلئوتيدهاي شماره اين چندشكلي. )3شكل (

توالي  2882و  2846نوكلئوتيد ( قطعه تكثير شده 374
GH(  قرار داشتند و به ترتيب سبب تغيير نوكلئوتيدT  بهC 

هر دوي اين  .به توالي شدند Aو اضافه شدن نوكلئوتيد 
 .نداواقع شده  5چندشكليها در ناحيه غير كدكننده اگزون 

شود در جايگاه مشاهده مي 3همانطور كه در شكل
لازم . مشاهده شد TCو  TT  ، ژنوتيپهاي2846نوكلئوتيدي 

به ذكر است كه در اين جايگاه در نمونه هاي مورد بررسي 
، فراواني ژنوتيپي و 1جدول . مشاهده نشد CCژنوتيپ 

 - آللي چندشكليهاي مشاهده شده و وضعيت تعادل هاردي
فراواني آللي و ژنوتيپي . دهدا نشان ميواينبرگ ر

. متفاوت بود F5و  F2درگروههاي افشاري خالص، نسل 
 F2در نسل  SNP2846 T>Cفراواني آلل جهشي  بيشترين 

  .مشاهده شد) درصد 48/16(
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توالي رديف اول و دوم  :شده قطعه تكثير 2846پلي مورفيسم تك نوكلئوتيدي در نوكلئوتيد شماره :  PCR  .Aبررسي توالي محصولات  -3شكل

بين ( 2882نوكلئوتيد شماره  محل در) Insertion(اضافه شدن تك نوكلئوتيد: B . را دارد TCرا دارند ولي توالي رديف سوم ژنوتيپ  TTژنوتيپ 
  .استصورت هموزيگوت شود كه بهمشاهده مي Aدر توالي رديف دوم اضافه شدن تك نوكلئوتيد ): 2882و  2881نوكلئوتيد 

) درصد 77/5( افشاري خالصفراواني اين آلل در دو گروه 
در مورد . مشابهت زيادي داشت) رصدد F5 )55/4نسل و 

SNP2881_2882insA  ،فراواني آلل جهشي در  بيشترين
 F5نسل و سپس ) درصد 31/42(افشاري خالص گروه 

كمترين فراواني را  F2نسل . مشاهده شد) درصد 18/18(
صورت ه ب Aدر اين جايگاه، آلل  ).درصد 08/2( دارا بود

وزيگوت و ژنوتيپ هتر) AA(هموزيگوت مشاهده شد 
افشاري هاي فراواني آللي در گروهميزان  .مشاهده نشد

دليل اين . ، مشابه هم بود SNPدر هر دو ،  F5خالص و 
با   F5لنسژنتيكي  تركيببالاي  تشابهتواند م، ميتشابه

   .نژاد خالص افشاري باشد

 
  واينبرگ به تفكيك گروه ژنتيكي-ها از لحاظ تعادل هارديSNPفراواني ژنوتيپي، فراواني آللي و وضعيت  -1جدول

SNP ژنوتيپ  تعداد  گروه ژنتيكي  
فراواني 
  ژنوتيپي

درصد
فراواني 
  ژنوتيپي

  آلل
درصد 

فراواني  
  آللي

  كاي اسكور
وضعيت      

  تعادل

2846 
T>C 

TT 2346/88T 23/94 26 افشاري  
38/6  

در حالت 
TC 354/11C 77/5  تعادل  

F296 نسل TT 5905/67T 52/83  
29/3  

در حالت 
TC 2995/32C 48/16 تعادل  

F511 نسل TT 1091/90T 45/95  
00/0  

در حالت 
TC 109/9C 55/4  تعادل  

2881_2882
insA 

69/57 _1569/57 __ 26 افشاري  
094/27   ادلعدم تع 

AA 1131/42A 31/42  

F292/97 _9492/97 __ 96 نسل  
34/127   عدم تعادل 

AA 208/2A 08/2  

F582/81 9 __ 11 نسل  _ 82/81  
12/14   عدم تعادل 

AA 218/18A 18/18  



 1397، 2، شماره 31جلد                                                    )                         مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي سلولي و مولكولي 

227 

  GHمورفيسم ژن تحقيقات متعددي با هدف شناسايي پلي
در بيشتر آنها . است در نژادهاي مختلف گوسفند انجام شده

استفاده شده، تنها گروههاي  PCR-SSCPكه از روش 
مسئول و  SNPاند ولي ژنوتيپي، مورد شناسايي قرار گرفته

است از شناسايي نشده ) موقعيت آن(محل دقيق چندشكلي 
در بررسي پلي ) 2001(باستوس و همكاران : جمله

فند در گوس GHژن  5و  4مورفيسم ژنوتيپي ناحيه اگزون
و  )10(بومي پرتقالي، به ترتيب دو و پنج  الگوي ژنوتيپي 

سه الگوي ژنوتيپي را در اگزون ) 2006(شيري و همكاران 
طهمورث پور و . شناسايي نمودند )19(گوسفند كردي  4

در بررسي پلي مورفيسم ژنوتيپي ناحيه ) 2011(همكاران 
 3در گوسفند بلوچي موفق به شناسايي  GHژن  5اگزون 

بهرامي و . )21(شدند ) G1,G2,G3(الگوي ژنوتيپي 
 5؛ و 4دو الگوي ژنوتيپي را در اگزون ) 2015(همكاران 

گوسفند مهربان شناسايي  5الگوي ژنوتيپي را در اگزون 
   .)9(نمودند 

ها نيز مورفيسمهاي مسئول اين پليSNPدر مواردي، 
در بررسي ) 2014(جيا و همكاران . شناسايي شده اند

چندشكلي تك نوكلئوتيدي اين ژن در چند نژاد گوسفند، 
 از آنها در ناحيه شدند كه يكي  SNPموفق به شناسايي سه 

) 2015(عثمان و همكاران . )14( قرار داشت  ′3پايين دست
اين ژن را  3و  2جفت بازي از نواحي اگزون  422اي قطعه

در نژادهاي نشخواركنندگان كوچك مصر تكثير نموده و دو 
. مختلف را شناسايي نمودند) SSCP(الگوي ژنوتيپي 

مسئول اين  SNPه يابي ژنوتيپهاي مختلف نشان داد كتوالي
قطعه تكثيرشده قرار داشت  55، در موقعيت )A>G(تنوع

شناسايي شده در  SNPمشخصات و ويژگيهاي  دو .  )16(
بوده و تحقيق حاضر نشان مي دهد كه هر دو مورد جديد 

  .شوندبراي اولين بار گزارش مي

 نتايج حاصل از تجزيه: تجزيه كوواريانس صفات
اثرات  بعضي حاكي از معني دار بودن، هاداده واريانسكو

   .)2جدول ( بود مورد بررسي ثابت در صفات
  تجزيه كوواريانس صفات مورد بررسي -2جدول 

  صفات
يميانگ

  ن

انحراف 
دارناستا

  د خطا

    منابع تغيير ) داريطح معنيس( Pمقادير 

 *سن بره *وزن تولد  جنس تيپ تولد سن مادر گروه ژنتيكي

 

UBF  49/3  2/1  0478/0  741/0  9537/0  7824/0  1093/0  0951/0  
ULMD 31/23  02/3  0001/0‹  8814/0  2141/0  0319/0  0082/0  0601/0  
68/24 وزن لاشه  39/3  0001/0‹  3418/0  007/0  0638/0  0001/0  0006/0  

63/7 وزن ران  10/1  0001/0‹  8084/0  0351/0  1559/0  0015/0  005/0  

20/4 وزن سردست  85/0  0001/0‹  7113/0  0636/0  1425/0  0006/0  0034/0  

10/4  گاهوزن قلوه  7/0  0001/0‹  2587/0  0095/0  1055/0  0008/0  0056/0  

35/1 وزن دنبه  41/0  0012/0  0771/0  0585/0  1849/0  0114/0  0112/0  

29/71 ارتفاع جدوگاه  85/2  0001/0  0023/0  5124/0  0001/0‹  0006/0  0046/0  

48/99 دور سينه  29/6  0001/0‹  1648/0  3098/0  0036/0  0001/0‹  0013/0  

47/48 طول بدن  34/3  0024/0  3475/0  0976/0  0017/0  0333/0  2992/0  
انتيمتر، صفات وزن لاشه و ياير قطعات لاشه بر حسب كيلوگرم و صفات ارتفاع جدوگاه، بر حسب س ULMDو  UBFگيري دو صفت واحد اندازه 1

  ) كوواريت(بستهمتغيرهاي هم*                         .دورسينه و طول بدن نيز بر حسب سانتيمتر مي باشد
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اثر متغيرهاي پيوسته وزن تولد و سن در زمان 
در مدل وارد كه به صورت كوواريت (ركوردبرداري نيز 

همان طور كه در . دار بودبر بيشتر صفات معني) شده بودند
شود اثر گروه ژنتيكي بر تمام صفات مشاهده مي 3جدول

اثر سن مادر بر ارتفاع جدوگاه معني دار و . معني دار است
تيپ ). =P 0771/0(بر وزن دنبه در آستانه معني داري بود 

صفات لاشه شد  داري درتولد باعث ايجاد تفاوت معني
ولي در مورد صفات بيومتري و صفات اندازه گيري شده از 

ها نيز جنس بره. داري نداشتطريق سونوگرافي اثر معني

داري را در صفات بيومتري و نيز سونوگرافي اثر معني
  . ضخامت عضله راسته ايجاد كرد

دليل ه ب: روي صفات مختلف تغييرات نوكلئوتيدياثر 
ميانگين تمام صفات در گروههاي ژنتيكي دار تفاوت معني

تفكيك گروه به ها،متفاوت، تجزيه كوواريانس مجدد داده
 بر اساس نتايج اين تجزيه كوواريانس،. شد ژنتيكي، انجام

يا نزديك به سطح (داري ژنوتيپهاي مختلف تفاوت معني
صفات ضخامت چربي پشت، عمق را در  )معني داري
ات لاشه در بعضي گروههاي ، طول بدن و صفهعضله راست

   .ژنتيكي نشان دادند
 

  . 1 *هورمون رشد با  صفات بيومتري و سونوگرافي به تفكيك گروه ژنتيكي هاي شناسايي شده ژنSNPارتباط ژنوتيپهاي مختلف  -3جدول 

 T>C  2881_2882insA 2846  گروه ژنتيكي  )مترسانتي(صفات 

TTTC-- AA  

  ارتفاع جدوگاه 
  00/75  85/75 96/74 59/75 افشاري

  F2 64/71 06/72 78/70  91/72نسل
  F5 26/75  14/79  90/70  50/83نسل 

  طول بدن 
  a65/49 b25/55 29/52  60/52 افشاري

  F2 90/47 38/47 78/46  50/46نسل
  F5 60/38 58/38 38/52  82/24نسل

  دورسينه 
  46/99  64/97 47/96 63/100 افشاري

  F2 33/98 0/100 41/99  02/98نسل
  F5 23/84 36/76 74/94  86/65نسل

UBF  

  a26/2 b304/0 † 94/0  †62 /1 افشاري
  F2 15/3  18/3  44/3  90/2نسل 

  F5 01/3  29/3  58/3  72/2نسل 

ULMD 

  90/22†  94/24† 05/22† 79/25† افشاري
  F2 65/20  36/21  †93/22  †08/19نسل 
  F5 †58/21  †69/16  94/18  32/19نسل 

  .هستند) Least Square Means(مقادير داخل جدول ميانگينهاي تصحيح شده صفات : 1
گذاري  علامت) a,b(داري باهم داشتند با حروف مختلفاست و در هر صفت، گروههاي ژنوتيپي كه تفاوت معني) α =0 /05(داريسطح معني *:

  .مشخص شدند " † " علامت،  با )>pvalue 12/0(به سطح معني داري بودگروههايي كه تفاوت ميانگين صفات در آنها نزديك . اندشده
نسبت به متغيرهاي (مقايسه ميانگينهاي تصحيح شده 

نتايج مقايسه . ژنوتيپها، به روش توكي انجام شد) همبسته
گيري شده با ميانگين صفات بيومتري و صفات اندازه

و صفات  3سونوگرافي در ژنوتيپهاي مختلف در جدول 
  . آمده است 4لاشه در جدول 

 شود، در ژنوتيپهايگونه كه در اين جداول مشاهده ميهمان
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از بين صفات درگروه افشاري،  SNP2846T>C:مربوط به 
-ت طول بدن تفاوت معنيبيومتري مورد مطالعه، در صف

، TCكه ژنوتيپ طوريبه) α =05/0( مشاهده شد داري
جدول (  اشتد TTي نسبت به ژنوتيپ طول بدن بيشتر

3 .(  

در تحقيقات ديگري نيز نشان داده شده است كه تغييرات 
نوكلئوتيدي در اين ژن با صفات بيومتري و رشد ارتباط 

با تعيين ژنوتيپ ) 2009(براي نمونه، هوآ و همكاران . دارد
و شناسايي  Boerدر بز  4و 2نواحي اگزون  RFLPشيوه به

- وتيپها تفاوت معني، مشاهده نمودند كه بعضي ژنSNPدو 

داري را در صفات ميزان دور سينه در زمان تولد، وزن از 
دهند شيرگيري و ارتفاع بدن در زمان از شيرگيري نشان مي

داري بين نيز ارتباط معني) 2014(جيا و همكاران. )13(
، با صفات دور سينه، طول و وزن UTR 5′ژنوتيپهاي ناحيه 

 ′3و ناحيه  4بدن و همچنين بين ژنوتيپهاي ناحيه اگزون 

UTR ، با صفات طول بدن، ارتفاع جدوگاه، دور سينه و
  . )14(وزن بدن مشاهده كردند 

ت در صف SNP 2846T>Cتفاوت بين ژنوتيپهاي 
شده ضخامت چربي پشت، در گروه افشاري  سونوگرافي

، در دو گروه افشاري عمق عضله راستهدار و در مورد معني
 1170/0(داري بود نزديك به سطح معني  F5و 
p=)( شود، مشاهده مي 3همانطور كه در جدول ). 3جدول

، در گروه افشاري، طول بدن بيشتر و ضخامت TCژنوتيپ 
در مورد . دارد TTپشت كمتري نسبت به ژنوتيپ  چربي
وزن لاشه، ران، : شامل( مورد مطالعه  لاشه صفات

، تفاوت بين ژنوتيپها، هر چند در )گاه و دنبهسردست، قلوه
در دامهاي گروه افشاري  درصد معني دار نبود اما 5سطح 

داري نزديك بودند به سطح معني  F5خالص و نتاج 
)1170/0 p= .(ژنوتيپر اين صفات در مقداTC  كمتر از

ميانگين اين صفات در بين ژنوتيپهاي .  بود TTژنوتيپ 
نظر مي  به). 4جدول (تفاوت معني داري نداشت  F2گروه 

به افشاري خالص از لحاظ  F5رسد با توجه به اينكه نسل 

تر است، به همين دليل خصوصيات لاشه ژنتيكي نزديك
  . دارد آنها نيز با هم شباهت بيشتري

، F2گروه  در: SNP2881_2882insAدر مورد ژنوتيپهاي 
داري تنها در صفت وزن ضايعات تفاوت آماري معني

در گروه افشاري، صفات سونوگرافي . مشاهده شد
ضخامت چربي پشت، عمق عضله راسته و نيز كليه صفات 

، سونوگرافي عمق عضله راسته، تفاوتي F5لاشه و در گروه 
در هر دو گروه ژنتيكي . عني داري داشتندنزديك به سطح م

ضخامت چربي پشت كمتر و ) --(مذكور، ژنوتيپ معمول
همچنين در گروه ژنتيكي . عمق عضله بيشتري داشتد

از لحاظ وزن قطعات لاشه نيز ) -- (افشاري، اين ژنوتيپ
  ).=p 11/0(داشتند  AAمقدار بالاتري نسبت به ژنوتيپ 

لئوتيدي گاوهاي سياه مورفيسم تك نوكبررسي پلي در
در ناحيه كدكننده اگزون  شناسايي شده SNPژاپني، دو 

داري با صفات كيفيت گوشت و ارتباط معني  5شماره 
ها SNPاين. )5(وزن لاشه در گاو سياه ژاپني نشان دادند 

و ) GTG(به والين ) CTG(تغيير اسيدآمينه لوسين  سبب
به ترتيب در كدونهاي ) ATG(به متيونين ) ACG(ترئونين 

نيز ارتباط ) 2013(لي و همكاران . )11(ند شد 172 و 127
گاو  5واقع در اگزون  SNP 2258C>Tداري بين معني

  .)15( بومي كره و وزن لاشه مشاهده نمودند

اي صورت گرفت، در بررسي كه برروي گاوهاي بومي كره
در  559G>Aو  303C>Tهاي SNPمشاهده گرديد كه 

ماهگي و ناحيه عضله  6 ناحيه پروموتر به ترتيب با وزن
به  5در ناحيه اگزون  2258C>Tو  2141C>Tراسته، 

ترتيب با افزايش وزن روزانه و وزن لاشه ارتباط معني 
در بررسي ) 2014(ريبكا و همكاران . )15(داري داشتند 

بر صفات  GHو از جمله ژن كانديد  10مورفيسم تأثير پلي
، مشاهده  Piemonteseلاشه و كيفيت گوشت در گاو 

وزن لاشه، (با تنوع در صفات لاشه  GHكردند كه تنوع ژن 
  .)17(مرتبط است ) افزايش وزن روزانه و اسكور لاشه
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اي كه برروي چهار نژاد در مطالعه) 2014(جيا و همكاران 
، اگزون UTR 5′در نواحي ( SNPگوسفند انجام دادند، سه 

شناسايي نمودند و ارتباطاتي بين اين ) UTR ′3و  4
SNPآنها گزارش . مشاهده نمودند ها و صفات مورد نظر

داري با ، ارتباط معنيUTR 5′كردند كه ژنوتيپهاي ناحيه 

صفات دور سينه، طول و وزن بدن و ژنوتيپهاي ناحيه 
داري را در صفات ، تفاوت معنيUTR ′3و ناحيه  4اگزون 

طول بدن، ارتفاع جدوگاه، دور سينه و وزن بدن ايجاد 
 .)14(اند كرده

  .1 *هورمون رشد با صفات لاشه به تفكيك گروه ژنتيكي هاي شناسايي شده ژنSNPارتباط ژنوتيپهاي مختلف  - 4جدول 

  گروه ژنتيكي  )كيلوگرم(صفات 
2846T>C 2881_2882insA  

TT  TC  --  AA  

  وزن لاشه
  38/24†  34/26† 56/23† 15/27† افشاري

  F2 07/24 85/23 64/23  28/24نسل
  F5 †11/23  †41/18  58/20  94/20نسل 

 وزن ران

  53/7†  04/8† 31/7† 25/8† افشاري
  F2 0/8 72/7 55/7  17/8نسل
  F5 †19/7 †97/5 54/6  63/6نسل

 سردست وزن 

  12/4†  55/4† 93/3† 73/4† افشاري
  F2 29/4 19/4 19/4  30/4نسل
  F5 †83/3  †80/2  27/3  36/3نسل 

  گاهقلوه وزن
  87/3†  57/4† 93/3† 73/4† افشاري

  F2 22/4  38/4  06/4  54/4نسل 
  F5 †79/3 †87/2 29/3  36/3نسل

  وزن دنبه
  32/1†  50/1† 24/1† 58/1† افشاري

  F2 24/1 18/1 298/1  12/1نسل
  F5 †20/1  †76/0  96/0  991/0نسل 

  وزن ضايعات
         افشاري

  F2 †766/0  †67/0  a 89/0  b 54/0نسل 
       F5نسل

  .هستند) Least Square Means(مقادير داخل جدول ميانگينهاي تصحيح شده صفات : 1
  .دارند) >pvalue 12/0(ي داري قرار دارندنزديك به سطح معن †اعداد با اين علامت *: 
 

تغييراتي در نتايج اين بررسي نشان داد كه طور كلي، ه ب
اين ژن در بين دامهاي مورد  5كننده اگزون ناحيه غير كد 

ها و SNPدار بين هرگونه ارتباط معني. دارد دوجومطالعه 
بيان  نوعها در SNPدهنده تأثير اين صفات مي تواند نشان

تاكنون گزارشي در مورد اينكه آيا اين . ربوطه باشدژن م

تغييرات نوكلئوتيدي منجر به تغيير در بيان اين ژن خواهند 
با توجه به اينكه در برخي  .در دسترس نيست ؛شد يا خير

نياز است  ،هاي بررسي شده تعداد دامها محدود بودهاز گرو
كه ارتباط بين اين پلي مورفيسم و خصوصيات لاشه در 

در . جداگانه ديگري نيز مورد بررسي قرار گيرد مايشهايزآ
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 SNPاين  ،يد واقع گرددأياين ارتباطات مورد ت كه صورتي
ها مي توانند در روش انتخاب به كمك ماركرها در برنامه 

  . هاي اصلاح نژادي گوسفند مورد استفاده قرار گيرند
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Abstract 

Growth hormone is one of the main factors affecting the growth of animals. ِِDifferent 

alleles of this gene, may lead to different phenotypic effects. The aim of this study was 
to identify alleles of this gene in exon 5 and part of the 3′downstream area. For this 
purpose, 133 lambs from a flock and ultimately at the same age in three groups of 
Afshari pure breed and F2 and F5 crosses of Afshari- Booroola Merino were used. After 
taking Blood samples and recording the phenotypic measurements on live animals, 85 
lambs were slaughtered. Afterward, carcass weight was measured. After 24 hours 
storing the carcasses in the cold room the weight of thigh, shoulder, neck, fat tail right 
side of carcass and waste was measured. Regression coefficient analyses were used to 
estimate carcass traits of those animals that were not slaughtered. DNA was extracted 
by phenol-chloroform procedures from blood samples. Then, using designed primers, 
the desired fragment was amplified and directly sequenced. Afterward, by analyzing of 
sequences, association of genotypes with carcass traits were evaluated. The results 
showed that in the nucleotide site of 2846 there were two genotypes, TT and TC, 
affecting the length of the body in Afshari pure breed and F5 crosses. In position 2882 
sequence of the gene, a nucleotide was inserted in some animals and this insertion only 
in F2 crosses was associated with waste (carcass fat). Our results on the observed 
variations in case be proved by further evaluations, it can be used in marker assisted 
selection program in sheep breeding. 

Key words: Afshri sheep, growth hormon, multiple births,carcass quality, SNP. 


