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                                                                                                                 چکیده

 

ای هو فعال شدن پاسخ پادگنمسئول تشخیص ها بیشتر آنکند که های بسیار متغیری را کدگذاری میمولکول (MHC) مجتمع عمده پذیرش بافتی :زمینۀ مطالعه

طیور  MHCکه در ناحیه  است LEI0258 زماهوارهیرو تنوع ژنتیکی در طیور MHC  یهاپیهاپلوت نییتع یبرا ی مناسبکینشانگر ژنت کی .ایمنی در میزبان هستند

 دارد.  قرار

ایران در دست نیست، لذا هدف از  مطالعه  338و تحلیل ژنتیک جمعیت در طیور راس  MHCهای که تاکنون گزارشی مبنی بر فراوانی و انواع آللبا توجه به این: هدف

 است.   LEI0258 ریزماهوارهتوسط  338های گوشتی نژاد راس جوجه MHCهای هاپلوتیپتنوع  حاضر بررسی

های ریزماهواره سازی آللافزوده خون وهای نمونهاز  DNAج تهیه شد. پس از استخرا 338راس  دو گله مولد جوجه گوشتی نژاداز خون  نمونه 272تعداد : کارروش

LEI0258های ، ژنوتایپینگ هاپلوتیپMHC های آگارز ژل الکتروفورز و تحلیل قطعاتاستفاده از روش با (Fragment analysis)  .انجام شد 

درصد( و کمترین  82/02جفت باز ) 383دند. بیشترین فراوانی متعلق به آلل ش در دو جمعیت شناسایی LEI0258ریزماهواره ژنوتیپ  27آلل و  1در مجموع  :نتایج

درصد  32/80ژنوتیپ غالب در هر دو جمعیت بود. در تحلیل ماتریکس تشابه،  383/231همچنین هتروزیگوت  درصد( بود. 33/0جفت باز ) 333فراوانی متعلق به آلل

 تشابه بین دو جمعیت مشاهده شد.   

را در هر  (>3337/3Pوینبرگ )-درصد( و انحراف از تعادل هاردی 33/17و  17/83نتایج حاصل از مطالعه حاضر سطح بالایی از هتروزیگوسیتی ): ایینه گیرینتیجه

این برخوردارند. های بومی از تنوع آللی کم و تشابه ژنتیکی بالایی در مقایسه با جمعیت 338های راس نشان داد. جمعیت 338های گوشتی راس دو جمعیت جوجه

 . کندهای گوشتی فراهم میبهبود ژنتیکی در جمعیت جوجهو حفظ منابع  برایبه عنوان یک نشانگر ژنی   MHCاستفاده از اطلاعات بیشتری در جهت نتایج

  LEI0258مجتمع عمده پذیرش بافتی، ریزماهواره، ،گوشتی جوجه مورفیسم،پلی :کلیدی کلمات

 .است آزاد منبع ذکر با کامل استفاده یبرا نشر و عیتوز ،یبرداریکپ آزاد؛ یدسترس: یدامپزشک قاتیتحق © تیرایکپ

 ناشر: مؤسسه انتشارات دانشگاه تهران.

 رانیدانشگاه تهران، تهران، ا یدانشکده دامپزشک ،یمونولوژیو ا یولوژیکروبیگروه م ،یبروجنکبختیغلامرضا ن: مسئول سندهینو
 

مقدمه

 Majorهای داران به جز ماهیان فاقد آرواره دارای ژنتمام مهره

histocompatibility complex (MHC)  یا مجتمع عمده

در  Peter Gorerپذیرش بافتی هستند. این ناحیه ژنتیکی توسط 

های خونی موش کار های گروهنژکه بر روی آنتی 7132سال 

های در گونه MHCهای (. جایگاه ژن7کرد شناسایی شد )می

، موش کروموزوم 2مختلف متفاوت است و در انسان درکروموزوم 

نامگذاری کلی  .قرار دارد 72میکروکروموزوم  دردر ماکیان  و 71

های مختلف متفاوت است نیز در بین گونه MHCهای پروتئین

در  Human leukocyte antigen (HLA،) چنانچه در انسان

 MHC (.2شود )نامیده می Bو در ماکیان مجتمع  H-2موش 

دسته جایگاه ژنتیکی است که با توجه به ماهیت و نقشی  3دارای 

. شوندطبقه بندی می IIIو  II ،Iکنند به سه کلاس که ایفا می
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های حساس عرضه پادگن به سلول MHCهای ترین نقش ژنمهم

یز سازی پادگن ننظیر شناسایی و آماده اعمال دیگر. به پادگن است

کلاس  MHCهای مولکول .است MHCبر عهده محصولات ژنی 

I  وII شوند. به پپتیدهایی با منشأهای متفاوت متصل می

 هایبه پپتیدهای مشتق از پروتئین Iکلاس  MHCهای مولکول

 د وشونهای درونزاد( متصل میژن)آنتی سیتوزولی یا داخل سلولی

. کنندسیتوتوکسیک عرضه می  Tهایژن را به سلولآنتی

ای هبه پپتیدهای مشتق از پروتئین IIکلاس  MHCهای مولکول

خارج سلولی که توسط فاگوسیتوز یا اندوسیتوز به داخل سلول 

ه ژن را بآنتی شوند وهای برونزاد( متصل میژناند )آنتیآورده شده

که پستانداران  برخلاف (.7،3) کنندعرضه می کمکی Tهای سلول

 ودر یک منطقه ژنومی بزرگ قرار دارند ها در آن  MHC  هایژن

اند، این منطقه تشکیل شدهاز اعضای مشابه چندین خانواده ژنی 

 12 در طیورB اندازه جایگاه  .است ترفشردهو  ترکوچک طیوردر 

 انسان است. MHCژن و در حدود یک بیستم  71، شامل باز کیلو

و  II (B-L) کلاس ، I (B-F) کلاسهای ژن شامل Bجایگاه 

 MHC اندازه کوچک و سادگیاین  (.2،0است ) IV ( (B-Gکلاس

 وبا مقاومت   Bلکوس ی درهای خاصارتباط قوی آللطیور و 

، پاسخ به واکسن مهمعفونی های یماریبه بسیاری از بحساسیت 

رای بو صفات تولیدی سبب افزایش توجهات به این جایگاه ژنی 

 مطالعه روند تکامل در سطح مولکولی و درک عملکرد تغییرات

MHC (.3-70شده است ) های ایمنی و غیر ایمنیدر پدیده 

های طیور توسط روش MHCمورفیسم در ناحیه پلی

ها استفاده از شود. یکی از این روشمختلفی شناسایی می

و همکاران  McConnellاست که توسط  LEI0258ریزماهواره 

(. این ریزماهواره 73شناسایی شد ) 7111در سال 

های بین ژنماکیان  Bجایگاه ژنی در  است و تترانوکلئوتیدی

BF  وBG (. ریزماهواره 72) (7تصویر ) واقع شده است

LEI0258 ط اولین بار توسFulton  2332و همکاران در سال 

(. 71های طیور مورد استفاده قرار گرفت )برای تعیین هاپلوتیپ

های زیاد و همچنین به دلیل داشتن آلل LEI0258ریزماهواره 

های آن بسیار جالب توجه است و تفاوت دامنه وسیع اندازه آلل

های این ریزماهواره به آسانی توسط یک چشمگیر اندازه آلل

ن ایلکتروفورز ساده قابل جداسازی و تشخیص است. همچنین ا

است.  MHCهای ریزماهواره در عدم تعادل پیوستگی با آلل

ها در معرف یک ارتباط غیرتصادفی از آلل عدم تعادل پیوستگی

ر برخی تدو یا چند جایگاه ژنتیکی پیوسته است. به عبارت ساده

ها بیشتر تمایل دارند که همراه یکدیگر در یک هاپلوتیپ از آلل

این عدم تعادل  Bاز آنجایی که در تمام دستگاه  حضور یابند.

 ا یک مکانی که در این ناحیه نشانگریپیوستگی وجود دارد، 

مد آبسیار مفید و کار ،واقع شده باشد 72دیگر از کروموزوم 

و  MHCو امکان تحقیقات بیشتری در رابطه با  خواهد بود

(. در نتیجه با توجه 71را فراهم خواهد ساخت ) 72کروموزوم 

در غالب موارد ارتباط مستقیمی بین یک آلل که به این

وجود  MHCص از و یک هاپلوتیپ خا LEI0258ریزماهواره 

در  MHC هایاین ریزماهواره برای تایپینگ هاپلوتیپ پس دارد

(. مناسب بودن این مارکر برای تجزیه و 71طیور مفید است )

های مختلف طیور در جمعیت MHCتحلیل تنوع ژنتیکی ناحیه 

  (.72-23نشان داده شده است )در سراسر جهان 

سیار ارزشمند دهند که علاوه بر نقش بمطالعات نشان می

، تعدادی از MHCهای در تعیین ژنوتیپ LEI0258ریزماهواره 

های این ریزماهواره با برخی پارامترهای مربوط به سلامتی آلل

های دستگاه انگل از جمله پاسخ پادتن علیه واکسن نیوکاسل،

، وزن بدن و صفات تولیدی در ارتباط هستند گوارش

از این ریزماهواره جهت  توان(. در نتیجه می77،27،20-21)

نژادی های اصلاححفظ و انتخاب این صفات ارزشمند در برنامه

ها و پیهاپلوت ییشناساحاضر مطالعه از هدف  .استفاده کرد

در دو جمعیت  LEI0258 با استفاده از نشانگر MHC تنوع

  .است 338 مختلف جوجه گوشتی راس

 کارروش و مواد

در مطالعه حاضر از : DNAگیری و استخراج نمونه

استفاده  338قطعه جوجه گوشتی سویه تجاری راس  272تعداد 

جوجه از گله مولد  730جوجه از یک گله مولد و  772شد. 

از ورید بالی هر  لیتر خونمیلی 3/7الی  7دیگری تهیه شدند. 

های واجد ماده ضد های خون در تیوبجوجه اخذ شد. نمونه

دمای  در DNAآوری و تا زمان استخراج جمع EDTA دانعقا

با  DNAاستخراج گراد نگهداری شدند. درجه سانتی -23

 iNtRON Biotechnologyتجاری  استفاده از کیت

Genomic DNA Extraction kit   کیت طبق پروتکل و

 . صورت گرفت

استخراج  از پس: استخراج شده DNA تیفیک سنجش

DNA دستگاه  توسط هانمونه کیفیت خون، هاینمونه

 PG)گرفت قرار بررسی موردT70+UV/VIS اسپکتروفوتومتر 

Instruments, Lutterworth, United Kingdom) . 
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  LEI0258.ژن  سازیافزوده جهت شده استفاده مرازیپل یارهیواکنش زنج پرایمرهای توالی. 1 جدول

 تعداد

 باز

 مریپرا یدیگونوکلئوتیال یتوال

22 3ʹ-CACGCAGCAGA ACTTGGTAAGG  -5ʹ pF 

22 5ʹ- AGCTGTGCTCAGTCC TCAGTGC -3ʹ pR 

 

 

در دو جمعیت طیور گوشتی  LEI0258 های ریزماهوارهفراوانی آلل .2جدول

 .338راس 
 (درصد) فراوانی فراوانی (بازجفت) آلل جمعیت

7 

 نمونه( 772)

713 72 70/1 

231 07 3/78 

333 72 70/1 

322 33 31/73 

383 12 82/02 

008 23 72/77 

 733 220 2 مجموع

2 

 نمونه( 730)

713 33 02/70 

231 21 27/32 

333 1 33/0 

322 37 13/70 

383 01 23/22 

008 71 71/8 

223 1 31/3 

 733 238 1 مجموع

 

 

 

 ینانومتر جهت بررس 283/223ی و جذب نور DNAغلظت 

در تمام  DNA غلظت. گرفت قرار یریگمورد اندازه DNAخلوص 

 بود.  1/7به  کینزد یمیکرولیتر و جذب نور در نانوگرم 33 یها بالانمونه

 .338جمعیت راس  مشاهده شده در دو LEI0258های فراوانی ژنوتیپ. 3جدول 
 7جمعیت  ژنوتیپ

 نمونه( 772)

 2جمعیت 

 نمونه( 730)

(231 /713) 2 8 

(231 /231) 3 8 

(333 /231) 3 2 

(322 /713) 2 73 

(322 /231) 3 3 

(322 /333) 2 3 

(322 /322) 7 3 

(383 /713) 8 3 

(383 /231) 21 37 

(383 /333) 1 2 

(383 /322) 71 1 

(383 /383) 73 3 

(008 /713) 3 3 

(008 /231) 8 1 

(008 /333) 3 3 

(008 /322) 1 3 

(008 /383) 3 2 

(223 /713) 3 7 

(223 /322) 3 3 

(223 /383) 3 7 

(223 /223) 3 7 

 

 PCRواکنش : LEI0258های ریزماهواره سازی آللفزودها

 73ژنومی،  DNAنانوگرم  23میکرولیتر شامل  23در حجم نهایی 

 2MgClمیلی مولار  LEI0258 ،3/7 آغازگرهایپیکومول از هر کدام از 

، آلمان( انجام شد. Fermentasیک واحد آنزیم تک پلیمراز ) و

درجه  13های دمایی شامل یک مرحله واسرشتگی اولیه چرخه

ای، شامل مرحله چرخه سه مرحله 33دقیقه،  2به مدت گراد سانتی

مرحله اتصال ثانیه،  33به مدت گراد درجه سانتی 13سازی سرشتهاو

درجه  12ثانیه، مرحله بسط  33به مدت گراد درجه سانتی 23

 12ثانیه و در انتها یک مرحله بسط انتهایی  03به مدت گراد سانتی

برای آغازگرهای مورد استفاده دقیقه بود.  3به مدت گراد درجه سانتی

)به  7111در سال و همکاران  McConnellطبق گزارش  سازیافزوده

(. 73) بانک ژن( مورد استفاده قرار گرفتند Z83781شماره دسترسی 

 . نشان داده شده است 7جدول توالی آغازگرهای رفت و برگشت در 

میکرولیتر از  PCR  :3محصولات آنالیز و الکتروفورز

مخلوط و روی لودینگ بافر  x2 میکرولیتر از 2با  PCRمحصول 

میلی آمپر به  23ولت و  23درصد با اختلاف پتانسیل  3 آگاروزژل 

اندازه باندهای ایجاد شده در نتایج . الکتروفورز شدساعت  3مدت 

رنگ  شد.سنجیده  جفت باز 33مارکر  DNAالکتروفورز بر اساس 

انجام گرفت و  )شرکت سیناکلون( DNA Safe Stainبا آمیزی 

 VX5 (Vilber مدل EBOXژل داک ها با دستگاه ژلتصاویر 

Lourmat, France)  و اندازه هر کدام از محصولات ثبتPCR 
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 .338و مورد انتظار در دو جمعیت راس  شده هتروزیگوسیتی و هوموزیگوسیتی مشاهده. 4جدول 
تعداد  جمعیت

 نمونه

تعداد 

 آلل

bNe  هوموزیگوسیتی

مورد مشاهده 

 )درصد(

هوموزیگوسیتی 

 مورد انتظار )درصد(

هتروزیگوسیتی 

مورد مشاهده 

 )درصد(

هتروزیگوسیتی 

 مورد انتظار )درصد(

HWE Nei** 

P-value 

7 772 2 8110/3 21/70 00/23 17/83 32/10 333337/3 1022/3 

2 730 1 8781/0 23/8 31/23 33/17 23/11 333337/3 1123/3 

** Nei's (1973) expected heterozygosity. Ne= Effective number of allelesb  

 

 

 باز جفت اساس بر دستگاه افزار نرمهای ریزماهواره( توسط )آلل

 مشابه یهانمونه و سهیمقا هم با هانمونه تمام. تعیین گردید

 .دندیگرد مشخص

از : LEI0258های ریزماهواره ای آللآنالیز قطعه

های ریزماهواره ممکن است تفاوت اندازه برخی از آللآنجایی که 

 3در حدی باشد که این تفاوت با الکتروفورز بر روی ژل آگارز 

آمده از  دستدرصد قابل تشخیص نباشد. لذا برای تأیید نتایج به

یز ها از یکدیگر از روش آنالتر آللالکتروفورز و برای تفکیک دقیق

ها ابتدا پرایمر سازی نمونهآمادهنیز استفاده شد. جهت  ایقطعه

نشاندار  FAM-6با رنگ فلورسنت  LEI0258رفت ریزماهواره 

 PCR( و سپس واکنش پرایمر متصل شد 3 'شده )رنگ به قسمت

با شرایط مشابه مرحله قبل تکرار شد. به منظور انجام آنالیز 

میکرولیتر از  3/3با  PCRمیکرولیتر از محصول  3/3ای، قطعه

  (Gene Scan 500 LIZ Size standadrd) وزنی نشانگر

GS500LIZ (Applied Biosystems)  میکرولیتر  1و

 13دقیقه در  3ترکیب شده و   (HiDi Formamide)فرمامید

ای شده تک رشته DNAگراد قرار گرفتند. قطعات درجه سانتی

بلافاصله بر روی یخ انتقال داده شده و سپس با استفاده از دستگاه 

تفکیک شدند  ABI 3130 genetic analyzerتعیین توالی 

(Applied Biosystems, Foster City, CA, USA نتایج .)

و  3/7نسخه  Peack scannerحاصل با استفاده از دو نرم افزار 

Gene marker  نالیز شدندآ 2/7نسخه. 

های مشاهده و ژنوتیپ هاتعداد آللهای تحلیل: روش

مرفیسم محتوای اطلاعات پلیها، ها و ژنوتیپشده، فراوانی آلل

(PIC ،)و هوموزیگوسیتی مورد مشاهده و  میزان هتروزیگوسیتی

 POPطور جداگانه توسط نرم افزار همورد انتظار برای هر ژن ب

GENE  میزان تنوع ژنتیکی  گرفت.بی قرار مورد ارزیا 32/7نسخه

و میزان ( Na) در جمعیت توسط دو پارامتر تعداد آلل

در هر جایگاه، بر اساس فرمول ارائه شده  (He) هتروزیگوسیتی

انحراف از تعادل  شد.تعیین  7113در سال  و همکاران Neiتوسط 

در هر جایگاه با استفاده از آزمون دقیق ( HWE)وینبرگ -هاردی

 . بررسی شدفیشر 

 نتایج

جوجه گوشتی راس  MHCمورفیسم جایگاه در بررسی پلی

 730آلل و در گروه دوم ) 2نمونه( در مجموع  772گروه اول ) در 338

در محدوده  LEI0258آلل متنوع از ریزماهواره  1نمونه( در مجموع 

بیشترین  7در گروه (. 2جدول جفت باز شناسایی شد ) 008تا  713

 713های درصد( و آلل 82/02) جفت باز 383فراوانی متعلق به آلل 

درصد( را دارا بودند. با توجه  70/1کمترین فراوانی ) جفت باز 333و 

 7آلل در گروه  2های ریزماهواره از مجموع این به هم بارز بودن آلل

روزیگوت( ژنوتیپ هت 77ژنوتیپ هوموزیگوت و  2ژنوتیپ ) 73تعداد 

درصد( و  7/22بیشترین فراوانی ) 383/231مشاهده شد که ژنوتیپ 

جدول را داشتند ) درصد( 81/3کمترین فراوانی ) 322/322ژنوتیپ 

 27/32) جفت باز 231بیشترین فراوانی متعلق به آلل  2(. در گروه 3

 33/0و  13/3به ترتیب با  جفت باز 333و  223های درصد( و آلل

آلل در این  1درصد کمترین فراوانی را دارا بودند. از مجموع این 

ژنوتیپ  73ژنوتیپ هوموزیگوت و  2ژنوتیپ ) 71جمعیت تعداد 

بیشترین فراوانی  383/231هتروزیگوت( مشاهده شد که ژنوتیپ 

  383/223و  223/223، 223/713های درصد( و ژنوتیپ 80/28)

میزان  (.3جدول را داشتند ) درصد( 12/3کمترین فراوانی )

و مشاهده شده در  و هوموزیگوسیتی مورد انتظار هتروزیگوسیتی

طور کلی نتایج حاصل به  آورده شده است. 0جدول در  2و 7های گروه

 71/83از مطالعه حاضر سطح بالایی از هتروزیگوسیتی )گروه اول 

 رودآنچه از یک ریزماهواره معمول انتظار میو گروه دوم  درصد

 وینبرگ را در این دو-درصد( و انحراف از تعادل هاردی 33/17
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 72بر روی کرومزوم  LEI0258ریزماهواره   نمایی از محل قرارگیری. 1تصویر 

 ..Izadi et.al. 2011. اقتباس از MHCطیور در کنار خوشه ژنی 

 
بر  LEI0258ریزماهواره مختلف های الکتروفورز آللتصویری از  .2 تصویر

استفاده شده است(  جفت باز در ابتدای ژل 33 درصد. مارکر 3روی ژل آگارز 

 .است ریتصاو از یانمونه کی عنوانه ب ریتصو نیا

  

. تشابه ژنتیکی محاسبه شده بین دو (>3337/3P) نشان دادجمعیت 

مختلف های الکتروفورز آلل 2تصویردرصد بود.  32/80جمعیت نیز 

 دهد.درصد را نشان می 3 بر روی ژل آگارز LEI0258ریزماهواره 

های آگارز ژل الکتروفورز و طور کلی نتایج حاصل از تکنیکبه

 یکدیگر همخوانی داشتند. با ایقطعهآنالیز 

 بحث

های مختلفی جهت مشخص کردن تاکنون از روش

در طیور استفاده شده است. روش سرولوژی  MHCهای هاپلوتیپ

استفاده شد  7182در سال  و همکاران Briles توسط بار یناول یبرا

پیچیده و احتمال  یهااز جمله واکنش یمشکلات به علت ولی (28)

مربوط به  یهاسرمیو نبود آنت یشآزما بودن بر، زمانبالاخطای 

و  PCR-SSPهای مولکولی از جمله ید، روشجد یهایپهاپلوت

RFLP های روش یایاز مزا ؛ندروش شد ینا یگزینبه مرور جا

 ینا یاما برا مخصوص است یهاسرمیبه آنت یازن مولکولی، عدم

مورد مطالعه لازم  یهناحبه  وطخاص مرب یهاپروب ها نیز حضورروش

مربوط به  یتتنوع در سطح جمع یگرد یاز سو است و یو ضرور

 ییشناسا ییبه کار رفته توانا هاییماست که آنز یدینوکلئوت هاییتوال

ها همیشه برای این تکنیک. شته باشندرا دا هایتوال ینو برش ا

و در تعداد زیاد نمونه کارایی لازم را نداشته  ها عملی نیستندآزمایشگاه

 .(71،23) و مقرون به صرفه نیز نیستند

های تقریباً نوین در این زمینه استفاده از ریزماهواره یکی از روش

LEI0258  ریزماهواره تنوع بسیار بیشتری از را نشان است. این

ن ه ایعلت این تنوع بالا ممکن است مربوط به این باشد کدهد و می

قرار دارند واقع شده است  MHCهای ای که ژنریزماهواره در ناحیه

 Diversifying) بهگزینی تنوع دهنده ثیرأتواند تحت تو می

selection)   های ژنقرار گیرد. این نوع از انتخاب، تنوع را نه تنها در

 .(71،23) کندبلکه در نواحی مجاور هم ایجاد می آن ثیرأتحت ت

 های ریزماهوارهآلل صیتنوع قابل تشخ ،استفادهسهولت 

LEI0258  های اش با سایر آللعدم تعادل پیوستگیوMHC،  امروزه

طیور تبدیل  MHCاین ریزماهواره را به مرکز توجهات جهت تایپینگ 

 تجاریو  یبوم یدر نژادها  MHC-B تنوع یبررس درتاکنون  کرده و

 ،ایتانزان آرژانتین، ، کره،رانی، هند، انیاز جمله چ های مختلفکشور

در ایران  .(72،22،23،31-31) استفاده شده است و نیجریه کامرون

برای  LEI0258تاکنون گزارشی مبنی بر تحلیل تنوع ریزماهواره 

در مطالعه حاضر جهت شناسایی سویه راس صورت نگرفته است. 

ز آنالی از تکنیک آگارز ژل الکتروفورز و LEI0258های ریزماهواره آلل

ای استفاده شد. در مطالعات مشابهی در طیور بومی ایران، نیجریه قطعه

و آرژانتین از آگارز ژل الکتروفورز و همچنین در مطالعات متعددی از 

با  LEI0258های ریزماهواره ای برای شناسایی آللروش آنالیز قطعه

 .(27،23،33،33)موفقیت استفاده شده است 

Haunshi یکیتنوع ژنت 2323ر سال و همکاران د MHC  را

 سهی( در مقاNicobariو  Ghagus)دو جمعیت طیور بومی هند در 

 LEI0258نشانگر  استفاده ازبا  White Leghorn (WLH)با نژاد 
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 WLHو  Ghagus ، Nicobariدر نژادهای  .دادندقرار  یمورد بررس

آلل از این ریزماهواره شناسایی شد که از این  73و  70، 23به ترتیب 

و Ghagus جفت باز که به ترتیب در  383و  713های میان، آلل

WLH  (27)یافت شدند در مطالعه حاضر نیز شناسایی شدند. 

Duan   یآلل عیتوز 2371و همکاران در سال LEI0258  دررا 

 کلدر مجموع  ست آوردند.دبه jungle fowl مختلف تیجمع 1

 008و  223، 231آلل  سه ،هاتیجمعاین در  های شناسایی شدهآلل

 .(71)شناسایی شدند  زیدر مطالعه حاضر نجفت باز 

بر  2370در سال و همکاران  Ncubeتوسط ی گردیمطالعه 

 مالاویو  طیور روستایی آفریقای جنوبی، زیمباوه تیجمع چهار یرو

مشاهده  جفت باز 788-008محدوده آلل در  22 . در مجموعانجام شد

در  .داده شد صیتشخآلل در هر جمعیت  72شد و به طور متوسط 

جفت باز با  008آلل  ،دو جمعیت مورد مطالعه از آفریقای جنوبی

 Touko. همچنین (30)درصد شناسایی شد  3درصد فروانی کمتر از 

طیور  MHC-B یکیتنوع ژنت یبررسنیز به  2373و همکاران در سال 

 وارهزماهیر یبا نشانگرها یمولکول ینگپیتا قیکامرون از طر یبوم

LEI0258  وMCW0371  جفت باز برای  008پرداختند، آلل

 008آلل  زیدر مطالعه حاضر ن .(31) یافت شد LEI0258 زماهوارهیر

 جفت باز شناسایی شد.

Mwambene   یبر رو ایمطالعه 2371در سال و همکاران 

 ،شده ییآلل شناسا 33از مجموع  دادند.انجام  وتیپ بومی تانزانیااک 73

جفت باز در هشت  383و آلل  هاتیجمعتمام  جفت باز در 333آلل 

ها شناسایی جمعیت مشاهده شدند و در مطالعه حاضر نیز این آلل

  .(22)شدند 

مشاهده شده در مطالعه حاضر در محدوده  یهاتعداد آللاگرچه 

اما  ،های تجاری استدر سایر جمعیتگزارش شده  یهاآللتعداد 

های طیور بومی کشورهای است که در جمعیت ییهاتعداد آللکمتر از 

و   Nikbakhtای که توسط مطالعه در است.گزارش شده مختلف 

 نیخراسان و آر ،یمرند تیسه جمع یبر رو 2373در سال همکاران 

 تیآلل در جمع 73 ،یمرند تیآلل در جمع 23، انجام شد رانیاز ا

. (23) داده شد صیتشخ نیآر یگوشت تیآلل در جمع 77خراسان و 

آلل از این ریزماهواره به ترتیب در  33و  31، 02همچنین در مجموع 

 .(27،22،31) ه استگزارش شدطیور بومی کامرون، هند و تانزانیا 

تواند به تنوع ژنتیکی بالاتر طیور بومی در مقایسه با طیور تجاری می

وند شاین دلیل باشد که طیور بومی اغلب در شرایط آزاد نگهداری می

های مدیریتی اصلاح نژاد نیستند. طیور و تحت کنترل شدید برنامه

ها ها در آنهای متعددی مواجه شده و شیوع بیماریبومی با پاتوژن

که د دهها این امکان را میبیشتر است و در نتیجه افزایش تنوع به آن

ری مانی بیشتهای محیطی بیشتری پاسخ داده و بخت زندهبه پاتوژن

داشته باشند. در حالی که طیور تجاری اغلب در شرایط بهداشتی و 

پرورشی دقیق به منظور بهبود صفات تولیدی قرار داشته و در این 

 هایجمعیتها انتخاب دوم است. بهگزینی، مقاومت در برابر بیماری

از  تریهای محدودیکی بسیار کمی داشته و آللتجاری تنوع ژنت

 .(38) دهندرا نشان میدر مقایسه با طیور بومی  LEI0258ریزماهواره 

در این مطالعه در بررسی دو جمعیت طیور راس، در یک گروه آلل 

جفت باز شناسایی نشد و در گروه دیگر نیز این آلل کمترین  223

ای از کاهش تنوع در این نشانه تواندفراوانی را داشت که این امر می

جمعیت به علت از بین رفتن این آلل نایاب باشد لذا ضروری است در 

 مطالعات آتی این امر مورد توجه قرار گیرد.

و  یتنوع آلل یابیبا هدف ارز حاضر مطالعه گیری نهایی:نتیجه

 LEI0258با استفاده از نشانگر  338در دو جمعیت راس  یکیژنت

نشانگر توان به عنوان یک می LEI0258 ریزماهواره است. ازانجام شده 

DNA به عنوان یکشناسی، ژنتیکی و همچنین در مطالعات ایمنی 

کرد. استفاده از استفاده  در طیورMHC ینگ روش مناسب برای تایپ

تواند اطلاعات ارزشمندی در رابطه با تنوع این نشانگر برای طیور می

در ذخایر ژنتیکی کشور به دست دهد و  های موجودو فراوانی آلل

های جهان را برای ما فراهم سازد. امکان مقایسه آن با سایر جمعیت

از تنوع  ی ایرانبوم یهاتیبا جمع سهیدر مقا 338راس  یهاتیجمع

ها نشانتنوع کم در آلل برخوردارند. ییبالا یکیکم و تشابه ژنت یآلل

منظور تولید گوشت است که  اد و انتخاب پرنده بهژاصلاح ن هدهند

منجر شود. از سوی دیگر تشابه  هاحساسیت به بیماری هممکن است ب

ند توافراوانی آللی بین دو جمعیت حاکی از اجداد مشابه است که می

 ی مطالعه حاضرهاافتهی. به دلیل انحصار تولید سویه راس رخ دهد

ده از استفا های سویه راس ومعرفی آلل جهت یشتریاطلاعات ب

MHC   یکیحفظ منابع و بهبود ژنت یبرا ینشانگر ژن کیبه عنوان 

 .کندیفراهم م یگوشت یهاجوجه تیدر جمع

 سپاسگزاری

معاونت پژوهشی دانشگاه تهران و دانشکده نویسندگان از  

طرح  یدر راستا دامپزشکی جهت تأمین اعتبار این مطالعه

 .کنندمیقدردانی  1332373/2/31مصوب به شماره  یپژوهش

 تعارض منافع

.تعارض در منافع گزارش نشده است سندگانینو نیب
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Abstract 
BACKGROUND: Major histocompatibility complex (MHC) encodes for highly variable molecules, most of which 

are responsible for foreign antigen recognition and activation of immune responses in the host. LEI0258 microsatellite, 

located in the poultry MHC region, is a suitable genetic marker for determining MHC haplotypes and genetic diversity 

in poultry. 

OBJECTIVES: Considering the fact that there is no report on the frequency and types of MHC alleles and population 

genetic analysis in Ross 308 poultry in Iran, the present study aimed to investigate the diversity of MHC haplotypes of 

Ross 308 broilers by LEI0258 microsatellite. 

METHODS: A total of 216 blood samples were collected from two productive herds of Ross 308 broilers. After 

extracting DNA of the blood samples and amplifying LEI0258 microsatellite alleles, genotyping of MHC haplotypes 

was performed using agarose gel electrophoresis and fragment analysis techniques. 

RESULTS: A total of seven alleles and 21 genotypes were identified for LEI0258 microsatellite in these two groups. 

the highest and the lowest frequencies belonged respectively to allele 385 bp (42.86 %) and allele 300 bp (4.33 %). 

Heterozygous 207/385 was found to be the dominant genotype in both populations. According to the similarity matrix 

analysis, there was an 84.56 % similarity between the two groups. 

CONCLUSIONS: The results obtained in this study revealed a high level of heterozygosity (85.71 % and 91.35 %) 

and deviation from Hardy–Weinberg equilibrium (P<0.0001) in these two Ross populations. Ross 308 broiler chickens 

had lower allelic diversity and higher genetic similarity compared to the native ones. These findings provided additional 

information on the use of MHC as a candidate gene marker in genetic improvement and resource conservation in broiler 

populations. 
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Figure Legends and Table Captions 

Table 1. Polymerase chain reaction (PCR) primers sequences used for amplification of LEI0258 gene. 

Table 2. LEI0258 allele frequencies in two Ross 308 broiler chicken groups. 

Table 3. LEI0258 genotype frequencies in two Ross 308 broiler chicken groups. 

Table 4. Observed and expected heterozygosity and homozygosity in two Ross 308 broiler chicken groups . 

Figure 1. Illustration of LEI0258 microsatellite located in MHC region on chicken chromosome 16; derived from Izadi 

et al. 2011.  

Figure 2. Image of electrophoresis of different LEI0258 microsatellite alleles on 3 % agarose gel. (50 bp DNA Ladder 

was used at the beginning of the gel). This picture is a sample of the images. 
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