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 Introduction: The method of bioinformatic analysis of genomic regions is very important 

in quantitative trait mapping studies. This study was conducted with the aim of identifying 

the genomic loci related to the sexual maturation trait of rainbow trout by data meta 

analysis method. 

Materials & Methods: For this purpose, the genome information of rainbow trout was 

analyzed to identify the locations of quantitative traits in the database. Then, the 

information related to the statistical software used in linkage mapping was presented, and 

then the opportunities and challenges of linkage mapping and post-mapping studies at the 

whole genome level were discussed. To map the locations of quantitative traits related to a 

molecular marker, the nucleotide sequence of that marker and to map the locations of 

quantitative traits related to two adjacent molecular markers, the nucleotide sequence of 

both adjacent markers was extracted from the respective databases. The location of each 

quantitative trait locus was done based on the genetic map and at a 95% confidence level, 

and Biomercator software was used to predict the location and confidence level of MQTL 

based on the maximum likelihood method. 

Result: In total, the number of 11 MQTLs showed a significant relationship, and the 

highest number of identified quantitative trait loci were in the 6th, 8th, 12th, and 13th 

linkage groups.  

Conclusion: The results showed that there are few trait loci for the studied trait that can be 

used in breeding and genetic engineering of rainbow trout. 
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   پژوهشی  - علمی مقاله

 

 

 

 

  کمانآلای رنگینقزل ماهیجنسی  رسیدگیصفت مرتبط با ژنومی  هایجایگاه شناسایی 

((Oncorhyncus mykiss تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیکی  با استفاده از 
 

 

 

 3شیرین جمشیدی   ، 2، سجاد نظری* 1لشگریسلطنت نجار 

 

 

 آموزش و ترویج کشاورزی، تنکابن، ایران ،  سسه تحقیقات علوم شیلاتی کشور، سازمان تحقیقاتؤمرکز تحقیقات ماهیان سردآبی، م 1
 آموزش و ترویج    ،سسه تحقیقات علوم شیلاتی کشور، سازمان تحقیقاتؤ، مشهید مطهری  مرکز تحقیقات ژنتیک و اصلاح نژاد ماهیان سردآبی 2
 کشاورزی، یاسوج، ایران   
 ، ایران رشت  آموزش و ترویج کشاورزی،،  سازمان تحقیقات  المللی ماهیان خاویاری، موسسه تحقیقات علوم شیلاتی کشور، انیستیتو بین  3

 چکیده   کلمات کلیدی 
 ک بیوانفورماتی

 ژنوم
 جنسی رسیدگی

 کمانآلای رنگینقزل
QTL  

 
 

 باشد.زیادی برخوردار می از اهمیت کمی یابی صفاتمطالعات نقشه در تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیکی مناطق ژنومیروش  مقدمه:  

روش فراتحلیل  بهکمان  آلای رنگینقزلماهی    جنسی  رسیدگی  صفت   با   مرتبط   ژنومی  هایجایگاه  شناسایی  هدف   با  مطالعه  این

 انجام شد. ها داده

روش  و  منظور    ها:  مواد  ژنوم  اطبدین  قزللاعات  رنگینماهی  جایگاهبرای    کمانآلای  کمیشناسایی  صفات  بانک    های  در 

یابی  رهای آماری مورد استفاده در نقشهافزااطلاعات مربوط به نرم  سپس  مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفت.های اطلاعاتی  پایگاه

قرار بحث  مورد  یابی در سطح کل ژنوم  یابی ارتباطی و مطالعات پسا نقشههای نقشهها و چالشفرصته و پس از آن  ئارتباطی ارا

یابی  برای نقشهشانگر و  با یک نشانگر مولکولی، توالی نوکلئوتیدی آن نهای صفات کمی مرتبط  جایگاه  یابیبرای نقشه  .ندگرفت

های  از پایگاهمجاور، توالی نوکلئوتیدی هر دو نشانگر مجاور یکدیگر  مولکولی  های صفات کمی مرتبط با دو نشانگر  جایگاه

نقشه ژنتیکی و  برهر جایگاه صفت کمی  یابی  مکان.  اطلاعاتی مربوطه استخراج شد از  %  95سطح اطمینان    دراساس    انجام و 

 شد. استفادهاساس روش حداکثر احتمال بر MQTLبینی مکان و سطح اطمینان برای پیش  Bio Mercatorافزار نرم

شناسایی شده  های صفات کمی  جایگاهترین تعداد    بیشو    داری را نشان دادندارتباط معنی  MQTL  11در مجموع تعداد    نتایج: 

 . داشتندقرار   13و   12،  8 ،6 در گروه پیوستگی

در ند  نتواکه مید  نت مورد مطالعه وجود دارمکان برای صفهم   های صفات کمیجایگاهنتایج نشان داد که  گیری:   نتیجه حث و  ب 

 . روندکار  هکمان بآلای رنگینقزل ماهی مهندسی ژنتیکنژادی و به
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 قدمه م
ما         در  اقتصادي  و  کمي  و  صفات  بوده  پيچيده  معمولاً  هيان 

آنبافت بروز  در  مختلف  هستند  ها  هاي  و   .درگير  مسير  مطالعه  با 

بافتشبکه ژني درگير در  و درک  مختلف ميهاي  هاي  توان تحليل 

ژنيک داشت. بازسازي  پيچيده پلي  بروز صفات  از چگونگي تريمناسب

طور متفاوت   هاي ژني که به گروه  کليه تنظيمي در شناسايي هايشبکه

ريز و  هاي مختلف که بر محوريت غدد درونتنظيم شده و در بافت

  ، همکارانو   Verardo(.  5توليدمثلي آبزيان واقع هستند، مؤثر است )

هاي مختلف  که مطالعه تنوع ژنتيکي در بين جمعيت  دادندپيشنهاد  

پس از پويش ژنومي و بر  براي يک يا چند صفت بر اساس محاسبات 

  پژوهشگران نشان دادند   چنين اين  . همدژني انجام گير  هايپايه شبکه

  زيستيدرک   افزايش  د سببن توانژنومي مي  از پويش  محاسبات پس  که

  د. در زيست ن هاي مرتبط و درگير در بروز صفات پيچيده شواز ژن

تکاملي موجودات    هايجنبه  به بررسي  که  فنوتيپي  صفات  يتمام  شناسي

صفات    پروران،. اما براي آبزي(50)  اراي اهميت هستندپردازند، دمي

ند؛ از جمله  باشند از اولويت برخوردارخاصي که مرتبط با توليد مي

جنسي، وزن بدن در    رسيدگيتوان به سرعت رشد،  اين صفات مي

زمان عرضه به بازار، ضريب تبديل غذايي، مقاومت در برابر بيماري،  

(. امروزه از گونه  25کيفيت گوشت و سن در زمان بلوغ اشاره نمود )

عنوان يک گونه   ( به Oncorhynchus mykissکمان )آلاي رنگينقزل

شناسي  سرطان، سم ژنتيک بر  عمدتاً که مطالعات مرتبط با ژنوم در مدل

اند استفاده  ژنتيک تکامل و تغذيه متمرکز بوده محيطي، انتقال ژن،  

. روز به روز استفاده از اين گونه در مطالعات ژنتيک  (44شده است )

کشور فرانسه   دو  هاي اخير سالو اصلاح نژاد در حال توسعه است. در  

بانک اطلاعات ژنتيکي بر اساس    هايي را براي ايجادو آمريکا فعاليت

تواليفن ميآوري  انجام  ) يابي  اخيرا37ًدهند  برخي  (.  تحقيقات    نيز 

کمان به مطالعات آناليزهاي  آلاي رنگينقزل   ماهي  در  مولکولي  اکولوژي

  . (36،  34،  31  ،24،  20) پيوستگي کل ژنوم با صفات پرداخته است  

توان به بهبود صفات کمي رشد،  هاي زيستي ميبا استفاده از فناوري

بيماري و ديگر صفاتي که تأثير   ،جنسي  رسيدگي برابر  مقاومت در 

هاي اخير، کاربرد  در دهه  بسيار مهمي در توليد دارند، کمک نمود.

مهم در  آبزي  گونه    19تا    10تئوري ژنتيک کمي براي بهبود رشد  

  ه لأمساست. اين  يافتهتوسعه   نژادي  هاي اصلاحدر برنامه حال پرورش

پذيري  مانند وراثت مفاهيم ژنتيکي صفات )  محققين را بر درک  تمرکز

  کليطوربه(.  52  ،45،  15نموده است )  تر  و همبستگي ژنتيکي( بيش 

برآورد  برنامه براي  نوين  کمي  ژنتيک  تئوري  از  نژادي  اصلاح  هاي 

 ژنتيک   متخصصين  .(49)  دنگيرمي  بهره  صفات  فنوتيپي  واريانس

به  قادرند  ژنوتيپ  تعيين  با  که    مولکولي  دهند  نشان  مستقيم  طور 

کي موجود در ژنوم ماهيان ناشي  چگونه تنوع فنوتيپي از تنوع ژنتي

وسيله چندين  هو ب کمي بوده آبزيانصفات مهم در   اکثر(.  43شود )مي

ثير أشدت روي صفات کمي ت امل محيطي بهشوند و عو ژن کنترل مي

از قبيل  DNAبا توسعه نشانگرهاي مولکولي هاي اخير سال  در دارند.

RAPD  ،SSR  ،AFLP    وISSR  کننده  هاي ژني کنترلتوان مکانمي

ها    ژني به اصلاح آنصفات تک  کمي را شناسايي نمود و همانند  صفات

کننده صفات کمي کنترل  کمي  هاي صفاتجايگاهشناسايي    پرداخت.

هاي گزينش  ها و توسعه استراتژي کنترل ژنتيکي آن د به فهمنتوانمي

  هاي جايگاه  يابيمطالعات مکان  چهاگر   د.ننماي  کمک  نشانگر  با استفاده از

کمي ب  در  صفت  توسط  کمان  رنگين  آلايقزل   خصوصه آزادماهيان 

  ولي اين مطالعات در مقايسه با   مختلف انجام گرديده است  محققين

  علت که  است ترگياهان محدود حيوانات اهلي و  موجودات ديگر نظير 

ژنتيکي  ،آن نقشه  تهيه  در  سطح    دليل  به   محدوديت  بودن  پايين 

 لذا  باشد.مي  کمانرنگين آلاي قزلهاي مختلف  لايندر    چندشکلي

توليدي    فاتا بـا صهژن  اين  بين  چندشکلي   ارتباط  فراتحليل  ام انج

  تاصف  باها  ژن اين  اط ارتب  اييشناسمنظور  به  کمانرنگين  آلايقزل در  

  نشانگرهاي   کردن  دنبال  با  باشد.کاربردي و مؤثر مي  ،اقتصادي  مهم 

 در  کمي صفت تنوع با ها  آن هماهنگي يافتن و ژنوم در شده پراکنده

 درگير متعدد  کمي صفات  هايجايگاه  به  توانمي  بررسي  مورد جمعيت

  نسبتاً يابيمکان   اين دقت چهگر  يافت  دست نظر  مورد صفت کنترل  در

  هاي جايگاه  روي  از  کنندهدخالت  واقعي  هاي  ژن  به  يافتندست  و  کم

  کمان رنگين آلايقزل  ماهي(. 30، 19) بود  خواهد مشکل کمي  صفات

 هر   که(  34  ،14،  2)  است  زيادي  بسيار  کمي   و   کيفي  صفات  داراي

  اما  دن گير قرار نژاد اصلاح مورد بالقوه  صورتبه ندتوانمي ها  آن از يک

  بودن   طولاني  نيز  و  صفات  اقتصادي  اهميت  متفاوت بودن  به  توجه  با

  وارد   بايد  صفات  از  يتعداد  فقط  کلاسيک،  نژاد  اصلاح  هايروش

  لذا   .شوند  کمانرنگين  آلايقزل  ماهي نژاد  اصلاح  و  ژنتيک  ملي  برنامه

  ژنومي   هايجايگاه  شناسايي  برايها  فراتحليل داده  هدف  با  مطالعه  اين

 شد.   انجام  جنسي  رسيدگي  صفت  با  مرتبط
 

 ها مواد و روش 
آوري  منظور جمع  به:  صفات کمی  جایگاههای  استخراج داده      

،  ها  آنجايگاه  ي  و شناساي  رسيدگي جنسيهاي مرتبط با صفت  داده

  در ارتباط  شده   انجام  اتقيتحقدر    جستجوي جامع  مرحله نخستدر  

  با جايگاه   هاي مرتبطSSR ها و  SNP صفات کمي،   يابي جايگاهنقشه  با

  ESTديگر انواع نشانگرها نظير در کنار رسيدگي جنسي ت کمي صف

پايگاه نظير  در  مختلف    شد.   انجام   ،Pubmed  ،Animal QTLهاي 

هاي صفات کمي مرتبط با يک نشانگر، توالي  جايگاه  يابيبراي نقشه
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هاي اطلاعاتي  ( از پايگاهLODنوکلئوتيدي نشانگر مولکولي )نزديک  

استخراج اينشد  مربوطه  بر  علاوه  و  نقشه  د  هاي  جايگاه  يابيبراي 

دو نشانگر    نوکلئوتيدي هر  مجاور، توالي  نشانگر  مرتبط با دو  کمي  صفات

ب پا  مقالات   تمام دست آمدند.    همجاور يکديگر   اثر  که  ييهانامه ان يو 

  کمان   لاي رنگينآ  قزل در فمختل فات صرا روي  هورمون رشد  هايژن

سال  ارزم  1401  تا  داده  ي ابيورد  ب  قرار    ت يدودمح  دون بودند، 

ي تحصيلات  اهنامه ان يو پا  علمي منتشر شده  . مقالات شدند تجوجس

(،  Maturity)  رسيدگي جنسي  دي ياي کلهاز واژه   فاده ا اسب  تکميلي

(،  Polymorphism)  يچندشکل  (،Rainbow trout)  کمانرنگين  لايآقزل

 Genetic)  يکيژنت  وع، تنAlleles and (Genotypes)  پيو ژنوت  ل آل

diversity،)  يکيژنت  انگرهاينش  (Genetic markersارتب ،)ي کيژنت اط  

(Genetic association)اقتص  فات، ص( اديEconomic traitsص ،) فات 

ورد  (، مProduction and reproduction traits)  يدمثليو تول  دييتول

نآوري دادهبراي جمع رار گرفتند.  ق  بررسي و   ابع از من  ازيهاي مورد 

،  Iran  doc  دهمانن روکش ل ر داخمعتب ي کي الکترون يهاي اطلاعاتبانک 

SID  وMagiran، جوگرتجسـ ايموتوره  Google scholarن يچن  و هم 

 رمعتب  لات. مجدش  تفاده اس  نيز  ي گاهاد دانشجه  يعلم  ات اطلاع اه گيپا

 Journal  of  Genetics،Journal of BMC  امل ش  انزب  ي سيانگل

genomics، Journal of Aquaculture ، Animal Genetics ،Genetics ،

BMC Genetics  ،Journal of Agricultural Science  ،Journal of 

Animal Breeding and Genetics  ،Scientific Reports, Science  ،

Genetics Selection Evolution  صورت به   تر  شيب  نانيبراي اطم  زين 

هاي  نامه ها، پايان داده   ترشو گس  ل يراي تکمدند. بتجو شجس جداگانه 

  ات د و از اطلاع رار گرفتنق بررسيز مورد ور نيکش ل در داخ شده   انجام 

اي از  مجموعه   اساس بر  جستجو شده   مقالاتشد.    استفاده  زا نيه  آن

صفات کمي   جايگاه ليفراتحل  زهاييآنال انجام   براي ازيمورد ن  ارهاييمع

  کل دند )شش انتخاب طيواجد شرا و مقالات ندگرفت رارق يبررس  مورد

آوري  جمع   اطلاعات   (1  :د ازبودن  ارتعب  تفاده ورد اسم   ايارهي(. مع1

معتبر   ي و پژوهش يعلم مجلات   در شده  چاپ مقالات  به مربوط  شده 

مرتبط با  هاي  ( ژن2باشند.    ارجاع   قابل  ي دانشگاه  ايهنامه ان يپا  ايو  

 اه گ يداراي جا  ه ورد مطالعم   ايهت يدر جمع  رسيدگي جنسيصفت  

 صفت  کيوردنظر روي  م  يژن  هايگاه ي( اثر جا3باشند.    مشترک   يژن

  ( اطلاعات 4باشد.   شده   ي ( بررسبدن   وزن  زان يم ثلاً)م مشترک   يپيفنوت

ارتباط  هانامه انيپا  اي  مقالات  جينتا  شدر بخ  ده ش  ه ارائ اثب  در    راتا 

  وع د. در مجمنباش يکاف  ليفراتحل انجام   براي ،ادياقتص صفات   برا هژن

هاي   يچندشکل نيب اط ارتب  هک دندش  دهگنجان ليفراتحل نيا  در ي اتاطلاع

هاي  گاه يجا ن يا  بودند.  داده   قرار ياب يارز مورد  را  ي ژن  هايگاه يجا  در   موجود

  ارتباط  بودند که  شده  هاي انجام داد پژوهش تع  نيتر  شيداراي ب  يژن

با صف  آن  يمنف  اي  مثبت آلاي  قزلماهي  در    رسيدگي جنسي  تها 

هم  زارش شده گ  کمانرنگين و  ب   اطلاعات   چنين  بود  نياز  راي  مورد 

 .  (1)شکل    داشتند  همراه  را نيز به  فراتحليل  تحقيقات  راياج 

 

 
 جایگاه صفت کمی رسیدگی جنسی ی یا جهت شناساه مراحل مختلف انتخاب داده: 1شکل 

 

Figure 1: Different stages of data selection to identify the locus of the quantitative trait of sexual maturity 
 

 هايينمونه  مطالعهدر اين  :  صفات کمی  نقشه جایگاه تهیه        

 بود، شناسايي % 90از   تر   کم ها  آن شده ژنوتيپ آللي تعيين فراواني که  

داشت    شدند حذف و وجود  زيادي  احتمال   تعيين که خطايزيرا 

ها   فراواني آن حداقل که نشانگرهايي  ها بالا باشد. سپس در آن ژنوتيپ

 شده ژنوتيپ تعيين نرخ که چنين نشانگرهايي  و همبود    %  1تر از    کم

براي  شدند.   شده بود، حذفمحاسبه    %  90از    تر  کم هانمونه در  ها   آن

به برآورد    ياز ن  (Meta-QTL)  کمي  ت اصف  جايگاه  ليفراتحلتست فرضيه  

کلاسترهاي    محاسبه  هادام  در   و  کمي  تصف  جايگاه  هاي نقشه  معيار انحراف

  منظور استخراج به   بود.ت کمي طبق قانون وراثت مندلي  جايگاه صف

  افزار اکسل در نرم  جداگانه   فحهص  کي  جنسي رسيدگي صفت ياهداده 
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ب  ليکتش مطالعه  هو  ک  شيپ  هر  وارد  دادهداده  ردناز  کد  شد.    ها، 

  مجله  ،سندگان ينو  ام ن  ه از جمل  هر مطالعه   به  مربوط   اطلاعات سپس  

مقاله   سال   ،افتهيانتشار   اندازه انتشار  نماهيداد  )تع  ه نمون  ،   ع و(، 

  اي و خط   اريمع  راف انح  ،يپيوتژن  و  يآلل  ي ، فراوانده ش  ه مطالع  ي کلچندش 

گب  اريمع ش  يشيآزما  روه راي  صورتو  )در  م  اهد  و    ن يانگيوجود( 

مطالعه  فاتص  ات مربع  داقلح جلوگ  مورد  براي  شدند.  از    رييوارد 

 مختلف  ل ، مراحات مطالع يابيها و ارزداده   در ثبت ي احتمال  تباهاتاش

ارزمطالعه  انتخاب  استخراج   يکل  ي ابي،  توسداده   و    ندگانسينو  طها 

 شد.    انجام  مستقل   املاًک  ورتص  هب  ه مقال  نيا

تحلیل         و  فراتحلي:  ی آمار  تجزیه  آناليز  هاي  جايگاه  لبراي 

با آدرس  BioMercator v.4.2 (3 )افزار نرم 2.4نسخه از  صفات کمي

https://urgi.versailles.inra.fr/Tools/BioMercator-V4)    هر براي 

شد.   استفاده  جايگاه  تعيين   برايکروموزوم  هر   تعداد  کمي  صفت 

تر    براي بيش  .(17)  شد  استفاده Gerberو    Goffinetروش  ازکروموزوم 

کمي    10از   روش  جايگاه صفت  شد.  است  Veyrierasاز  توزيع  فاده 

با استفاده از فرمول زير    کمي مورد مطالعه  صفتهاي  نرمال جايگاه

 iS 2 =                                            :(9)  محاسبه شد
از جايگاه  هر  نرمال  تابع  تابع    X +5/0تا     Xمقدار  از  استفاده  با 

NORMDIST  (Pi, QTL position; Si, false=0  )افزار اکسل  در نرم

شد. کرموزوم  :Pi  محاسبه  واريانس iS،  مکان  به   false=0مقدار  ،  : 

هاي  جايگاهحداکثر احتمال    اب  P(x)احتمال تراکم هر نشانگر و تابع  

 باشد. مرتبط ميصفت کمي در هر آزمايش  

 
nbQTL  ت کمياهاي صفجايگاه: تعداد  ،nbE  هايي  آزمايش: مجموع

    اند.ي شده يت کمي شناسااهاي صفجايگاهکه  

شده در بانک اطلاعات    هاي ثبتکمي از داده  هاي صفاتجايگاه        

مختلف   NCBI ژنومي در کشورهاي  توسط محققان  معرفي شده  و 

هاي  جايگاه بهمتصل   ها شامل نشانگرهايداده  اينوند. ش مي  آوريجمع

اساس شاخص  بر  هاژن  پذيريوراثت  نوع  لينکاژي،  هايگروه  ،کمي  صفات

، ميزان تنوع فنوتيپي، اثرات  logarithm of odds  ،(LOD)  لگاريتمي

 .گيرندافزايشي و غالبيت مورد بررسي قرار مي

در اين : سازیآزمون شبیه اساسها برسازی نقشهیکپارچه       

صفات کمي هستند    هايجايگاهمرحله توالي پرايمرها که مرتبط با  

در    هاي صفات کميجايگاه  از بانک ژن استخراج و مکان قرارگيري

در مرحله   .ژنتيکي استاندارد بررسي شد  هايژنتيکي با نقشه  هر نقشه

هم تواليتراز  بعد  با  پرايمرها  کميجايگاه هاي سازي  صفات  با   هاي 

انجام و هر نقشه براي هر کروموزوم واحد   BLASTN ابزاراستفاده از  

افزار  2.4از نسخه   .دست آمد  هب جهت متاآناليز   Bio Mercator نرم 

جايگاه   يابي هرچنين مکان  و هم هاي صفات کميجايگاه هاي نقشه

کمي شد صفات  ژنتيکي .استفاده  لينکاژ  نهايت  يا  کروموزوم  در  ها 

اي براي ماهي قزل  يابي مقايسههاي مختلف به کمک ابزار نقشه گروه

ها  همولوگ  ژنتيکي بين  چه فاصله  چنان .آمد  دست  هکمان ب  رنگين  آلاي

عنوان ژن کانديدا    مورگان باشد، ژن عملکردي بهيتتر از يک سان  کم

توسطژن وانتخاب   که  کمي  جايگاه  هايي  داده  هاي صفات  پوشش 

 . دشدن شناسايي     Perl-based   شوند بر اساس برنامهمي

 شاخص ژنتيکي:  کمی صفات  جایگاه ژنتیکی شاخص محاسبه        

  اساس فرمول بر  (54  ،53)  هايروش  با استفاده از جايگاه صفات کمي

 ajgj+∑ G=aajkgjgk∑                                    :دست آمدهزير ب

:G    جايگاه شاخص ژنتيکي هر  ،aj  :افزايش هر جايگاه صفات   اثرات 

هر :  gj  ،يکم انتظار  مورد  مکان   جايگاه صفات کمي ژنوتيپ  به  که 

 .داردبستگي  بر روي هر کروموزوم   (j) هاجايگاه

 :اساس معادله زير محاسبه خواهد شدشاخص فنوتيپي هر صفت بر

yi=b 0+∑ (j =1)  (m +1)  bjxij +∑ bjkxijxik +ei 

yi :جمعيت  يک  در  صفت  هر  فنوتيپي  شاخص ،b0: مدل خطي  ميانگين  ،

Xij:  يگوت  اهر نشانگر؛ براي نشانگرهاي هموز   براي  فرد  هر  ژنوتيپي  تنوع

در نظر گرفته خواهد    -1يگوت  ا و براي نشانگرهاي هتروز   1اين عدد  

براي هر نشانگر  ب: ضريbj،  شد ضريب  :  bjk،  رگرسيون هر فنوتيپ 

پيوسته نشانگرهاي  براي  فنوتيپ  هر  اشتباه    بضري  :ei،  رگرسيون 

 .شود مي گرفته در نظر نشانگرها يکسان  کل براي آن که توزيع مانده باقي

لگاريتمي هر   تعيين وجود هر   (LOD) جايگاه محاسبه نسبت  براي 

 انجام شد: از فرمول زير    با استفاده  در نقاط مختلف کروموزوم  جايگاه

L0=∑ _nlog [f  (∆yiµ0  ,σ0  ) 

∆yi:  و اپيستازي در    جايگاه لوکوس با در نظر گرفتن اثرات افزايشي

 . باشد فواصل بين ژني مي

جايگاه   هاي هر دار بين ژنوتيپن معادله براي تعيين اختلاف معنياي

جايگاه   افزايشيو   منظور تعيين وجود اثرات اپيستازيبه صفات کمي

  .گيردمي  مورد استفاده قرار صفات کمي

شاخص         ژنتیکی  محاسبه  پارامترهای  و  ارثی    مدل :  های 

DFREML  خواهد    آناليز  احتمال  لگاريتم  حداکثر  تعيين  صفتي برايچند

باشد    9-10تر از    هاي تابع کمکه واريانس شاخصصورتيدر(.  5) شد

پذيري هر صفت    واريانس و وراثت .شودانحراف نيز در نظر گرفته مي

همبستگي ژنتيکي و   .شودمحاسبه مي DFREML نيز با استفاده از 

و براي تخمين  متغيره محاسبهخطي چند   فنوتيپي با استفاده از مدل
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شاخص ژنتيکي،  روشروند  از  استفاده  با  ارثي   Best linearهاي 

unbiased prediction  شودبا مدل تکرارپذيري انجام مي . 

 Akaike information criterion (AIC) دو مدل: مدل انتخاب         

براي تعيين مدل اپتيمم   Bayesian information criterion (BIC) و

مي ب . شوندانتخاب  مدل  دو  مناسبهاين  احتمال  نسبت  و  دليل  تر 

   (.25)  دنشو متغيره انتخاب ميپارامترهاي چند

 AIC =-2 log (Li) +2 ti, and BIC =-2 log (Li) + ti log (v) 

tiپارامترهاي واريانس در مدل  د: تعدا i وv =n – pتعداد درجه آزادي. 

شود مدل با  د و فرض مينشواين دو معيار در هر مدل استفاده مي

    .تر است ، مناسبترشاخص پايين

فاصل  ژن در حد  کانديد  از  جايگاه هاي  استفاده  با  هاي صفت کمي 

 دست آمدند. زير به  هايپايگاه

 /GO:                  http://www.geneontology.org  شناسي ژن هستي
KEGG: http://www.genome.jp/kegg/ 
Swissprot: http://www.gpmaw.com/html/swiss-prot.html 

NT:https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAMblastn.PAGE 

NR: https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast  

ا         با ها  ژن  ي چندشکل  راتاث  ليفراتحل  مطالعه  نيدر  ارتباط    و 

 ,StataCorp., LP)  زارافرم ن  از  استفاده   اب  جنسي  رسيدگي  صـفت 

College Station, TX )ر ير متغراي ها بهداده  اريآم زيال د. آنش  ام انج  

  دازه ان ن يتخم  رايب يو تصادف ثابت  اثرات  هايمدل   از تفاده ا اس، بخ پاس

 به  مدل   . انتخاب انجام شد  اثر  اندازه   نان ياطم  درصد دامنه   95اثر و  

ابتدا    مطالعه  نيدارد. در ا  يبستگ  قيتحق  اتيها و فرضداده  ت يماه

بهداده  استفاده   پاسخ   ريمتغ  هر   رايا  مدل   با  اثاز    و   ت ثاب  رات هاي 

  و با توجه   گرفتند  رارق  يورد بررسر ماث  دازه ان  نيبراي تخم  يتصادف

و    داريپارامترها معن  همه  براي  (I2)  انستج  دمع  شاخص   که  نيا  به

ا از  هداده  ليفراتحلبراي    بود  متفاوت  همديگر  اب  اتقياثر تحق   اندازه 

  پاسخ  رهاييمتغ تمام ه مطالع ني ا درشد.   استفاده يتصادف  اثرات دل م

 ام راي انجب ياصل روش پنج کنون د. تابودن ته وسياي پهداده ورتص  هب

،  P-value  ارزش   ر،اث هدازان ردنک  يکي  املش  که است  شده  ه ارائ ليفراتحل

ي  آراء   شمارش   رتبه،   اي ه يپا  روش   .دنباشيم    ميتقمس  ردن ک  ي کو 

  ه حاضر انداز  مطالعه. در  است   راث  هدازان  ردنک  يکي  هيبر پا  ليفراتحل

  ده اسـتاندارد ش  ن يـانگيم  تفـاوت   صورت  به  اي مختلفهاثر براي داده 

(SMD محاسبه )  ده ش  بهمحاس  انستجـ  دم دار عمق  هب  ه ا توجشد. ب  

(I2اس م  تفاده (،  انجام   يتصادف  رات اث  دل از   ترحيصح  زيمتاآنال  براي 

  ر يو سا  ماهيان  نيب  انس ي وار  ،تيريدم  اثرات   مدل   ن يا  رايز  دباش يم

  يشيآزما  مار يت  ا اثراتب  هک  ههاي موجود در اجراي هر مطالعتفاوت 

  شده   داده   وزن  ن يانگيم  . تفاوت رديگي نظر م  را در  کننديم  تداخل 

هب متغراي  گ  پاسخ   رير  همق  ام خ  ن يانگيم  زارش براي  پاسـخ دار   ر 

شد تا  رسم "metan"توراز دس تفادها اسب يودار جنگلد. نمش به محاس

  اهدهرا مش  رير متغه  هب  وط مرب   شده   تاندارداس  نيانگيم  تفاوت  بتوان 

 سه يمقا  رر هاث  دازه ان  نيانگيم  ده دهننشان  مربع  هر  نمودار نيرد. در اک

 اندازه  95% نان ياطم دامنه  دهندهنشان در هر مربع  يافق و خط  است 

 . باشدي اثر م
 

 تایج ن 
هاي  روش  از  با استفاده  جنسي  رسيدگي  صفت  با  مرتبط  هايجايگاه        

 (. 1و جدول    9تا  2هاي  يابي مورد آناليز قرار گرفتند )شکلنقشه

  

  
 کمان آلای رنگینماهی قزل 28و  14های شماره  های صفت رسیدگی جنسی بر روی کروموزوم: نقشه جایگاه2شکل 

Figure 2: Map of sexual maturation trait loci on chromosomes 14 and 28 of rainbow trout 
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 کمان آلای رنگینهای صفت رسیدگی جنسی ماهیان ماده قزلنقشه جایگاه: 3شکل 

Figure 3: Map of sexual maturation trait loci in female rainbow trout 

 

 

 
 کمان آلای رنگینهای صفت زمان رسیدگی جنسی ماهیان مولد ماده قزل: نقشه جایگاه4شکل 

Figure 4: Map of trait loci for sexual maturity of female rainbow trout spawners 
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 کمان آلای رنگینساله قزل 4های صفت زمان رسیدگی جنسی ماهیان ماده : نقشه جایگاه5شکل 

Figure 5: Map of trait loci for sexual maturity in 4-year-old female rainbow trout 

 

 

 

 
 کمان آلای رنگینماهیان نر قزلجنسی   رسیدگیهای صفت : نقشه جایگاه6شکل 

Figure 6: Map of sexual maturation trait loci in male rainbow trout 
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 کمان آلای رنگین ماهیان نر قزل 2های صفت  رسیدگی جنسی بر روی کروموزوم شماره : نقشه جایگاه7شکل 

Figure 7: Map of sexual maturation trait loci on chromosome number 2 of male rainbow trout 

 

  

 کمان  آلای رنگینماهیان نر قزل 4جنسی بر روی کروموزوم شماره   رسیدگیهای صفت  جایگاهنقشه  : 8شکل 

Figure 8: Map of sexual maturation trait loci on chromosome 4 of male rainbow trout 
 

 
  

 
 کمان آلای رنگینقزل ماهی جنسی رسیدگیهای مرتبط با  صفت : انتولوژی ژن9شکل 

Figure 9: Ontology of genes associated with sexual maturation trait of rainbow trout 
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 کمانآلای رنگینهای صفات کمی برای مطالعات صفات تولید مثلی و رسیدگی جنسی ماهی قزل: جایگاه1جدول 

Table 1: Quantitative trait loci for studies of reproductive traits and sexual maturation of rainbow trout 

اطمینان  سطح       QTL  پیک ژن LOD    آستانه 

گروه 

 لینکاژ 
  Position at -1LOD   Gene loci at -1LOD fPPVE سال 

جایگاه سانتی 

 cMمورگان

 مارکرهای 
SNP 

fPPVE 
در سطح 

 لینکاژ 

طح سدر  

 ژنوم 

    (-2LOD) (-2LOD) gmax)(LOD 
  

  

  

  
g(LOD)     

 
2008 29.03-47.1  

(23.26-53.06) 
(9572h, 6616m), 5351e,  8.2 (2.41) 34.1 5351e 4 (3.01) 3.41 4.1 

2 
2008 

38.10-62.51 (31.10-82.97) (5351e), 5488i, 9027f, 6517i, 10129, 7398f,   (3713d, 10659-2) 5.6 (3.55) 52.56 12531e 
3.3 

(3.41) 
3.08 6.31 

4 2004 
0.0-19.22   

(0.0-26.03) 
9780a, 6706p1, 10378, (3673, Contig-839-121, 16369a) 8.4 (3.42) 15.07 10378 

7.4 

(3.79) 
3.01 5.56 

 2005 
19.94-28.03 

 (0.0-35.16) 
(9780a, 6706, 10378, 3673), Contig-839-121, 16369a (5775) 9.9 (3.38) 23.03 16369a 

10.9 

(3.95) 
2.89 4.38 

 2004 44.02-71.72 (44.02-84.22) Contig-605-491, 3056e, 4632, 10378, 6706p1, 12753e, (3673, 16369a) 6.2 (3.24) 66.73 10378 
6.2 

(3.15) 
3 5.45 

 2005 67.54-83.22 (49.23-88.78) (Contig-605-491, 3056e, 4632, 10378, 6706p1), 12753e, 3673, 16369a, (5775) 10.7 (3.59) 75.96 16369a 
9.9 

(3.55) 
3.03 4.25 

 2007 
18.01-48.51   

(0-52.51) 

(b54k, 10193e, 14265a, 7005e, b140m, 10438f, 9693v3, 4045h, 4613k, 650e) 

1529e  
4.8 (3.46) 45.51 1529e 

3.7 

(3.39) 
2.93 5.28 

 2004 
84.26-102.25 (84.26-

111.61) 
90012, (4073) 7.56 (3.66) 97.8 90012 

6.9 

(3.52) 
2.93 4.38 

 2004 
134.56-162.31 (127.56-

173.24) 
90012, (4073, 8438, Contig-3655-401) 7.8 (3.37) 154.04 90012 

6.4 

(3.27) 
3.18 4.28 

 2004 
162.31-173.24 (140.56-

173.24) 
(90012, 4073), Contig-448-294, 8438, Contig-3655-401 7.1 (3.35) 173.24 

Contig-

3655-

401 

7.1 

(3.35) 
3 5.22 

6 2007 54.52-61.21 (51.89-65.95) 2510b, 11390a 10.6 (5.44) 54.52 2510b 
9.8 

(5.26) 
2.88 4.4 

 2007 42.50-54.5 (42.50-62.05) 2510f, 2654e 12.2 (6.41) 42.5 2510f 
12.2 

(6.41) 
2.89 6.59 

 2007 21.85-52.05 (14.53-61.05) 2510f, sb16M, 2654e 3.7 (3.14) 45.28 sb16Mh 
3.6 

(3.1) 
3.02 4.44 

 2007 99.45-112.68 (97.45-16.68) 10797-4, 6718e, 6922b 5.6 (5.46) 102.68 6922b 
5.1 

(5.43) 
2.88 4.4 

 2007 74.24-84.73 (70.74-89.73) (15170g, 8398m, 6647e), 6718e, 6922a, 7178a, 10049e  5.4 (5.66) 78.7 6922a 
5.4 

(5.66) 
2.89 6.64 

9 2006 
133.03-55.46 (125.03-

195.13) 
7115c, 11157f, 9524a, 6899a, (4312c, 4370j) 7.7 (4.68) 151.86 11157f 

7.7 

(4.68) 
2.78 4.29 

 2006 
125.96-143.41 (120.26-

145.41) 
 6899e, (4370e) 11.6 (10.04) 125.96 6899e 

12.2 

(9.56) 
3.12 4.22 

 2010 
165.57-195.13 (133.03-

195.13) 
(7115c, 11157f, 9524a, 6899a, 4312c, 4370j) 3053b 9.5 (3.7) 195.13 3053b 

9.8 

(3.67) 
2.86 4.17 

 
2010 129.41-152.01 (116.26-

152.01) 
 (6899e) 1667e, 6769e, 9620t1 5.3 (3.29) 152.01 9620t1 

4.3 

(3.29) 
3 4.5 

10 2010 
99.26-123.98 (99.26-

130.97) 
7736b, 5437a, 1686c, 2871a (8228m, 4148e, 5731j) 3.9 (2.62) 107.06 5437a 

3.9 

(2.61) 
2.37 4.4 

 2010 72.64-83.03 (66.68-94.54) (13366f, 7914h, 7235e), 7736e (10998e, 4348f) 3.6 (3.79) 80.39 7736e 
3.5 

(3.78) 
2.5 6.44 

12 2005 3.90-26.34 (0.0-43.97) (Contig-2685-179), Contig-126-147, 6202, 7636p2, sb01 (6581) 16.4 (3.33) 16.3 7636p2 
16.4 

(3.33) 
3.17 4.41 

 2010 12.44-37.12 (5.21-42.94) (7562c, 7636p2) 6581a, 8739j 5.7 (3.22) 25.92 6581a 
4.3 

(3.14) 
3.02 4.29 

 2006 16.34-29.62 (10.53-35.62) (7717f), 10300f, 8739j 5.5 (3.5) 18.9 6581f 
5.5 

(3.5) 
3.16 4.5 

 2007 1.75-21.10 (0.0-80.08) 
(9861k, 3364v1, 7670e) 10027-3, 5167j, 7636p2, 7562b, 7717f, sb51e, 5290k, 

b19g,11945e) 
3.1 (3.01) 8.56 7636p2 

2.9 

(2.95 

ns) 

2.98 4.1 

 
2014 

33.12-50.05 (27.12-52.75) sb29b, sb06i, 3947e, 1720a, 7849a, 2470e, (8895b) 3.35 (4.42) 42.94 sb29b 
4.4 

(4.42) 
2.96 4.17 

 
2014 

31.12-50.05 (27.12-56.75) sb29b, sb06i, 3947e, 1720a, 7849a, 2470e 6.3 (5.53) 45.79 1720a 
6.3 

(5.53) 
3.07 4.16 

 2012 
21.62-53.99  

(3.23-63.21) 
(5167j, 7636p2, 7562b, 7717f, 6581f,(sb51e) 4.6 (3.16) 38.99 sb06f 

2.8 

(3.02) 
2.9 6.44 

 2015 
33.62-58.21 

 (26.62-61.21) 
sb06f, sb51e 6.8 (4.93) 54.21 sb51e 

4.9 

(4.67) 
2.98 4.1 

 2014 38.62-60.21 (25.62-63.21) sb06f, sb51e 8 (6.01) 54.21 sb51e 
6.4 

(5.89) 
2.96 4.25 

15 2015 5.59-33.64 (0.0-39.71) (7400e, 90001e) 7602a, 6105j, 8339b, 7414p1, 6340e (9953e) 3.11 (3.6) 19.07 8339b 
3.3 

(3.54) 
2.9 5.68 
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 بحث 

اخسال  يدر ط         هاي  جايگاه  ليفراتحل  از روش  تفاده اس  ريهاي 

  صفات  روي فاي مختلهژن يکل اط ارتب يياشناس جهت  صفات کمي

آبزياناقتصادي در    مهم  رار  ق  مورد توجه   اريبس  گياهان، حيوانات و 

ترين    امروزه بيش   .(52،  48،  42،  22،  19،  11،  10،  9)  تاس  گرفته

کمان در  آلاي رنگينپيشرفت ژنتيکي در ذخاير پرورشي ماهي قزل

کارگيري    هجهان از طريق اصلاح نژاد کلاسيک ايجاد شده است اما ب

به روش نوين  فناوري  روشهاي  شناسايي  ويژه  نظير  مولکولي  هاي 

بهجايگاه کمي  صفات  روش  هاي  تواليکمک  جديد  هاي  نسل  يابي 

(NGSدر برنامه )تواند کمک مؤثري  هاي تکثير و پرورش ماهيان مي

نمايد ذخاير  اين  ژنتيکي  بهبود  برنامه  در   (.39  ،38،  27،  18)  به 

کمي مرتبط  صفات هايهاي اثر جايگاه بينيصحت پيش حاضر  مطالعه

(  MASدر برنامه انتخاب به کمک نشانگر )رسيدگي جنسي    با صفت

هاي  جايگاه  شد.  گاما آناليز  و يکنواخت با استفاده از توزيع آماري نرمال

ملي اطلاعات   مرکز داده پايگاه کمان ازرنگين آلايقزل ماهي کمي صفات

( حيوانات  NCBIبيوتکنولوژي  کمي  صفات  جايگاه  داده  پايگاه  و   )

(Animal QTLdbاستخراج و ب )در سطح ژنوم توزيع    تصادفي  صورته

دوره  هاي آماري بررسي شد.  اساس توزيعو اثر جايگزيني هر کدام بر 

محدود رسيدگي تخمک از خصوصيات مهم برخي از ماهيان    نسبتاً

عنوان مثال ماهيان ماده در يک بازه زماني    به (. 29) باشد   سردآبي مي

که ماهيان مولد نر ممکن    حاليريزي نموده در  يک الي دو هفته تخم

نمايند توليد  اسپرم  از يک دوره  بيش  زمان.  است  بندي ممکن    اين 

ماهيان پرورشي از جمله  در  زده    است مانعي براي توليد تخم چشم

ريزي جهت    بنابراين دستکاري زمان تخم .کمان باشدآلاي رنگينقزل

از   بسياري  در  مهمي  بسيار  اهميت  تخم  توليد  زماني  دوره  افزايش 

  21)  هاليبوت (،8)  دريايي  ، باس( 35) هاي پرورشي از جمله کادگونه

ريزي    گزيني مصنوعي براي زمان تخم  به .دارد( 13و  6ن ) ماهياو آزاد 

  به را    مناسبيهاي    پاسخ (32)  ماهيان نظير ماهي آزاد کوهو در آزاد

کمان    آلاي رنگين  چنين کار مشابهي در قزل  هم است.  همراه داشته

هاي  گامت براي نژاد  توليد   و باعث افزايش  آميز دنبال  صورت موفقيت  به

شد در   (.44  ،41)  مختلف  را  بالايي  آللي  تنوع  ماده  مولدين  آناليز 

ماده زود و ديررس در يک فصل   مولدينهاي ريزماهواره بين  جايگاه

هاي صفات  مطالعات جايگاه چنين هم(.  1) داد زمان نشان صورت هم به

ريزي در   داد که نشانگرهاي مولکولي با تنوع زمان تخم  نشان کمي

نژادهاي در  فصل  ماهي  يک  رنگينقزل  مختلف  ارتباط  آلاي  کمان 

هاي صفات کمي عمده براي  مکاني جايگاههم(. 26) داري دارندمعني

و سن بلوغ   (46  ،40،  34،  19)  ديگر صفات نظير سرعت رشد لارو

کروموزوم  (19) جنسي از  مشابهي  نواحي  روي  شده  بر  ها مشخص 

دهنده    باشد و نشان مي  5مربوط به کروموزوم شماره    است که عمدتاً

ريزي ممکن  تخم  زمان  صفت   کمک نشانگر براي  که انتخاب به  اين است

.  ديگر صفات در نتيجه ارتباط ژنتيکي ايجاد نمايداست تغييراتي در  

اين مطالعه، در مجموع تعداد   داري را  ارتباط معني  MQTL  11در 

شناسايي شده  کمي   هاي صفاتجايگاه ترين تعداد   بيشو    نشان دادند

. نتايج نشان داد که  داشتندقرار    13و    12،  8  ،6  در گروه پيوستگي

د  نمورد مطالعه وجود دار  مکان براي صفتهم کمي  هاي صفاتجايگاه

  آلاي رنگيننژادي و مهندسي ژنتيک ماهي قزلدر بهند  نتواکه مي

هاي صفات  جايگاه  با مقايسه  حاضر  همطالع  ايجنت  .کار روند  هکمان ب

راي  بمولکولي    لو فراتحلي  تماتيکرور سيسم  يک  کهمختلف    کمي

صفت با    مختلف  ايهژن  و  يژنهاي  اه جايگ  کلي چندش  ينب  ارتباط 

نظر    وردم  تفو ص  چندشکلي  بين  داد که  اننش  ،ودب  رسيدگي جنسي

داردمعني  ارتباط  وجود  جايگاه  دار  اين  ميو  نژادهاي  ها  در  توانند 

   .مورد آزمايش قرار گيرند  کمانآلاي رنگينقزلمختلف  

  هاي بزرگ ژن  از  ي ر برخاث  يبررسدر اين مطالعه  :  گیری  نتیجه        

  روش   کمان به آلاي رنگينقزلماهي  ادي در  اقتص  مهم   اثر بر صفات 

انتظار  جايگاه  فراتحليل بود.    ترکيب  اب  هک  رودميهاي صفات کمي 

  اطلاعات  بتوان  فراتحليل روش هب  تقلمس از تحقيقات حاصل   اطلاعات 

واقعجامع  اثر  از  صکاندي   ايهژن  يتر  روي   ف مختل  وتيپيفن  فات دا 

مجموع   مطالعه  اين  نتايج آورد.    ت دسهب که   نشان  در  از    داد  برخي 

رسيدگي   صفتبا  کمان رنگين  آلايقزل   گونه  در  کمي  صفات  هايجايگاه

آناليزهاي    امانج  هک  اين  هب  با توجه   در ارتباط هستند. بنابراين  جنسي

آماري   تر و با قدرتجامع  هاي صفات کمي اطلاعاتجايگاه فراتحليل

آورد  مي فراهم  تقلمس از تحقيقات حاصل  اطلاعات  به بالاتري نسبت 

 در ارتباط   خصوص به   ديگر  اثربزرگ  اي هژن   رايب  ابه مش  ات تحقيق  اجراي

هاي باکتريايي  بيماري  در برابرمقاومت    ضريب چاقي، رشد،    با صفات

 شود. پيشنهاد مي   کمانآلاي رنگينقزلو ويروسي در ماهي  
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