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Introduction 

Intense artificial selection and long-term breeding programs in broiler chickens have substantially improved 

economically important traits such as growth rate, feed efficiency, and carcass quality. However, these breeding 

practices have also led to distinct patterns of genetic variation and the formation of genomic regions under 

selection. Such regions are reflective of selective pressures acting on biological pathways related to growth, 

energy metabolism, tissue development, and physiological adaptation. Genomic studies have demonstrated 

that selection signatures are typically associated with local reductions in genetic diversity, elevated linkage 

disequilibrium, and fixation of favorable alleles in specific genomic regions. In commercial poultry, intensive 

selection over the past decades has created populations with high production efficiency, but the underlying 

genomic architecture of these improvements remains incompletely understood. It is expected that genomic 

analyses can reveal selection signatures that correspond to traits targeted by breeding programs, providing 

insight into the molecular mechanisms governing growth, metabolism, immunity, and stress resilience. Despite 

the importance of this topic, comprehensive genomic information on selection patterns and population 

structure is limited for many commercial broiler lines. Therefore, this study aimed to i) investigate the genetic 

structure of several commercial broiler populations, ii) identify genomic regions under recent and population-

differentiated selection, and iii) functionally characterize candidate genes associated with production and 

physiological traits. 

Materials and Methods 

Whole-genome sequencing data from 29 broiler chickens, representing three commercial populations 

American, French, and Ross 308, were analyzed. Sequence reads were aligned to the chicken reference 

genome, and single nucleotide polymorphism (SNPs) were extracted. Quality control, filtering, and phasing 

were applied to generate high-confidence variant datasets. Population genetic structure was evaluated using 

principal component analysis (PCA), phylogenetic reconstruction, and model-based clustering approaches. To 

detect selection signatures, two complementary methods were employed: the within population integrated 

haplotype score iHS and the between two differential populations Rsb statistic. The iHS analysis enables 

detection of recent selection within populations, while Rsb identifies genomic regions showing differentiated 

selection between populations with distinct breeding histories. Candidate genes located within these regions 

were extracted, followed by functional annotation and pathway enrichment analyses to interpret their 

biological relevance. 

Results and Discussion 

Population structure analyses revealed clear genetic differentiation among the three broiler lines, likely 

reflecting differences in breeding history, composition of ancestral lines, and selection intensity. This 

observation aligns with previous studies demonstrating that long-term breeding programs can shape genetic 
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variation and divergence among commercial poultry populations. Selection signature analyses identified 

multiple genomic regions harboring genes associated with growth, energy metabolism, lipid regulation, muscle 

tissue development, and immunity. Identified as a common candidate gene across multiple populations, 

OSBPL8 plays a central role in lipid metabolism and energy homeostasis. Functional studies have linked 

OSBPL8 to regulation of lipid transport and growth-related metabolic pathways, indicating its potential 

contribution to rapid growth and feed efficiency in broilers. Functions as a thyroid hormone-binding protein 

and modulates energy metabolism in muscle tissue. Its regulatory role in thyroid hormone signaling suggests 

an impact on growth efficiency and metabolic adaptation, which are critical in intensive production systems. 

Involved in peroxisome biogenesis, PEX14 regulates fatty acid oxidation and cellular lipid metabolism. 

Selection on this gene may influence energy utilization and overall physiological performance, highlighting 

the link between organelle function and production traits. Participates in adipocyte proliferation and tissue 

differentiation. By affecting the development of fat and muscle tissues, ZFPM2 likely contributes to carcass 

composition and meat quality traits in broilers. In addition to genes directly related to growth and metabolism, 

several genes associated with tissue development, neural function, and immune response were detected in 

regions under selection. These findings indicate pleiotropic effects of artificial selection, reflecting the broad 

impact of breeding programs beyond target production traits. The detection of genes influencing immunity and 

heat stress is consistent with prior reports showing selection effects on physiological resilience and health-

related traits in broiler populations. 

Functional enrichment analyses revealed that selected regions are enriched in pathways governing muscle 

development, energy metabolism, lipid regulation, immune signaling, and neurodevelopment. Such pleiotropic 

effects suggest that selection for growth and feed efficiency simultaneously impacts multiple biological 

networks, leading to correlated responses in tissue composition, metabolic adaptation, and physiological 

performance. The convergence of selection signatures across populations for genes like OSBPL8 highlights 

conserved targets of breeding programs, whereas population-specific signals reflect differences in breeding 

strategies and historical selection pressures. Overall, these results indicate that selection signatures in 

commercial broiler populations are not confined to genes related to rapid growth and feed conversion but 

extend to molecular pathways involved in tissue development, neural function, and systemic physiological 

responses. This complexity underscores the integrated nature of genomic responses to selective pressures in 

modern breeding programs and emphasizes the importance of considering both direct and pleiotropic effects 

when designing selection strategies. 

Conclusion 

Commercial broiler lines exhibit distinct genetic structures and contain specific genomic regions under 

selection. The candidate genes identified in this study are primarily involved in growth regulation, energy 

metabolism, muscle tissue development, and immune response. Identification and functional characterization 

of these regions can facilitate genomic selection strategies aimed at improving production efficiency, 

enhancing physiological resilience, and increasing the sustainability of poultry systems. Furthermore, 

understanding the pleiotropic effects of selection provides a framework for more precise utilization of genetic 

diversity in commercial populations and may guide the development of breeding programs that optimize 

complex traits simultaneously. 
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 چکیده

اصلاح نژادي  هايسازي برنامههاي ژنتیکی و مسیرهاي مولکولی مؤثر در صفات اقتصادي و تطبیقی براي بهینهدرک مکانیسم
، فرانسوي و آمریکایی 308راس  شامل گوشتی جوجه سویه تجاريهاي گوشتی امري حیاتی است. در این مطالعه، سه جوجهدر 

هاي انهاند، از نظر ساختار ژنتیکی و نشود صفات رشد و عملکرد تولیدي قرار داشتهبراي بهبها تحت انتخاب مصنوعی که طی سال
نشان داد که این  ADMIXTURE ، درخت فیلوژنتیک وPCAهاي ساختاري شامل تحلیل .انتخاب مورد ارزیابی قرار گرفتند

 مطالعات نتایج جمعیتی قابل تشخیص است.جمعیتی و درونهاي بینتفاوت وها داراي تمایز ژنتیکی قابل توجهی هستند جمعیت
هاي کاندید متعددي که عمدتاً در مسیرهاي مرتبط با ژننشان دادند که  Rsb جمعیتو بین iHS جمعیتیهاي انتخاب دروننشانه

. تندشدر نواحی تحت انتخاب در این نژادها وجود دا رشد، متابولیسم انرژي، تنظیم لیپید و توسعه بافت عضلانی نقش دارند
، FLNC هاياند، در حالی که ژنبا متابولیسم لیپید و انرژي و کارایی رشد مرتبط PEX14 و OSBPL8 ،LRP1B،  CRYM هايژن

KLHL1، ZFPM2 و TBX19 نتخاب دهد که اها نشان مییافته. در توسعه و یکپارچگی بافت عضلانی و اسکلتی دخیل هستند
هاي رشد، توسعه بافتی و متابولیسم را شکل داده، بلکه مسیرهاي مولکولی کلیدي مرتبط با توسعه مصنوعی نه تنها فنوتیپ

تواند یها و صفات تحت انتخاب معصبی، تکوین جنینی و عملکرد سیستم ایمنی را نیز تعدیل کرده است. شناسایی این ژن
 مورد استفاده قرار تجاري داخل کشورهاي گوشتی جوجههاي اصلاح نژادي در سازي برنامهاي علمی براي بهینهپایه عنوانبه

 .گیرد و امکان انتخاب هدفمند صفات رشد، کیفیت گوشت، سلامت و عملکرد تولیدي را فراهم سازد

 ه سازي اصلاح نژادهاي انتخاب، تحلیل ژنومی و بهین هاي گوشتی، نشانهجوجهکلمات کلیدي: 

 

 مقدمه

ها شده و ردپاها یا امضاهاي متمایزي را ، اعم از طبیعی و مصنوعی، در طول زمان موجب تغییر در ساختار ژنوم جمعیتانتخاب
م هاي منتخب، تشدید عددار فراوانی آللگذارد. این امضاهاي انتخابی معمولاً با افزایش معنیدر نواحی خاصی از ژنوم برجاي می

 Sabeti) فزایش هموزیگوتی و کاهش تنوع ژنتیکی در اطراف نواحی تحت انتخاب همراه هستند، ا 1LD تعادل پیوستگی ژنتیکی

                                                      
1 -Linkage Disequilibrium 
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et al., 2006; Nielsen et al., 2005) .اي تکاملی و پیامدهاي اصلاح شناسایی این الگوهاي ژنومی نقش مهمی در درک فرآینده
 .کندهاي اهلی ایفا مینژادي در گونه

گوشتی،  جوجههاي تجاري  سویهویژه در هاي اخیر، بههاي انتخابی هدفمند و بلندمدت طی دههبرنامهدر صنعت طیور، اعمال 
 ,.Fu et al) یت لاشه شده استمنجر به بهبود قابل توجه صفات اقتصادي از جمله وزن بدن، سرعت رشد، کارایی خوراک و کیف

2016; Qanbari et al., 2019.)  ورياند، علاوه بر افزایش بهرهههاي اصلاحی که اغلب با شدت انتخاب بالا همراه بودبرنامه ،
اند. این امضاها با استفاده از رویکردهاي ژنتیک برجاي گذاشتههاي گوشتی جوجهامضاهاي ژنومی مشخصی از انتخاب را در ژنوم 

تجاري سویه هاي  (.Gouveia et al., 2014) تیپی قابل شناسایی و تفسیر هستندهاي مبتنی بر الگوهاي هاپلوجمعیت و تحلیل
 هاي معناداري در صفات تولیدي،هاي انتخابی متفاوت بوده و در نتیجه، تفاوتمهبرناگوشتی، حاصل مسیرها و  جوجهمختلف 

طور گسترده در مطالعات الرشد، بهتجاري سریع سویه عنوان یک به 308راس  سویه دهند. فیزیولوژیکی و ایمنی از خود نشان می
در (. Cheema et al., 2003; Ebong et al., 2023) ته استعنوان مرجع یا استاندارد مورد استفاده قرار گرفاي بهژنتیکی و تغذیه

 مقاومت به استرسهاي اصلاحی آسیایی توسعه یافته است، تمرکز بیشتري بر که عمدتاً در برنامه سویه ایندین ریور، مقابل
که تحت هوبارد  نظیرفرانسوي  سویه هاي همچنین (. Akter et al., 2022) هاي عضلانی داردبافتبازده لاشه و توزیع گرمایی، 

حیطی و هاي ماند، الگوهاي متمایزي در پاسخ به استرسهاي انتخابی متفاوتی نسبت به نژادهاي آمریکایی اصلاح شدهبرنامه
ي ژنتیکی و مطالعات متعدد حاکی از آن است که تفاوت در زمینه .(Mayahi et al., 2016) هنددعملکرد سیستم ایمنی نشان می

و  FI ، مصرف خوراکBWG ، افزایش وزنBW تنها بر صفات عملکردي نظیر وزن بدنهاي انتخابی نژادهاي مختلف، نهبرنامه
حت هاي کیفیت لاشه را نیز تهاي ایمنی، تحمل به استرس حرارتی و ویژگیبلکه پاسخاثرگذار است،  FCR نسبت تبدیل خوراک

هاي فنوتیپی بازتابی از تفاوتاین  (Havenstein et al., 2003; Attia et al., 2018; Akter et al., 2022) دهدتأثیر قرار می
 .صورت نواحی تحت انتخاب قابل ردیابی باشندرود در سطح ژنومی بهها بوده و انتظار مییافته در طول نسلهاي تجمعانتخاب

طیور  هاي اصلاح نژاديکیفیت لاشه، شامل وزن لاشه، درصد سینه، ران و میزان چربی شکمی، از جمله صفات کلیدي در برنامه
گوشتی از نظر این صفات  جوجههاي مختلف  سویهدهد که شواهد نشان می(. Chabault et al., 2012) شودسوب میمح

 Benyi) شده در نواحی خاصی از ژنوم مرتبط باشندتوانند با تغییرات ژنتیکی انباشتهها میداري دارند و این تفاوتهاي معنیتفاوت

et al., 2010; Ebong et al., 2023.) وجهجاند که نواحی ژنومی تحت انتخاب در افزون بر این، مطالعات ژنومی پیشین نشان داده 
 ;Stainton et al., 2016) ستندها ههاي مرتبط با رشد، متابولیسم انرژي، پاسخ ایمنی و مقاومت به بیماريغالباً شامل ژن

Boschiero et al., 2018; Almeida et al., 2019). 

اساس سطح مقایسه و نوع الگوي اند که بر هاي متعددي توسعه یافتهها و شاخصهاي انتخاب، آمارهمنظور شناسایی نشانهبه
است که  1iHS يجمعیتی، آمارههاي درونشوند. از جمله روشبندي میجمعیتی طبقهجمعیتی و بینهاي درونانتخابی، به روش

و اخیر  هاي ناقصشده و اجدادي، امکان شناسایی انتخابهاي مشتقتیپی پیرامون آللبا مقایسه الگوي زوال هموزیگوتی هاپلو
عنوان یک روش به  Rsbيدر مقابل آماره(. Voight et al., 2006; Sabeti et al., 2007) کندر یک جمعیت را فراهم مید

ی متمایز را هاي انتخابنامهبرهاي ناشی از تیپی بین دو جمعیت، تفاوتجمعیتی با مقایسه طول و الگوي هموزیگوتی هاپلوبین
تیپی و بوده و با تحلیل الگوهاي هاپلو 2EHH مبتنی بر مفهوم  Rsbو  iHSيهر دو آماره .( ,.2007Tang et al) سازدآشکار می

هاي سویهدر این مطالعه، ساختار جمعیتی  .عدم تعادل پیوستگی ژنتیکی، قادر به شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب هستند

                                                      
1 - Integrated Haplotype Score 

2 - Extended Haplotype Homozygosity 



 

 

هاي انتخاب شود. سپس نشانهارزیابی می 1PCAهاي اصلیهاي فیلوژنتیک و تحلیل مؤلفهمورد بررسی با استفاده از تحلیل
 سیر عملکرديمنظور تفگردند. در نهایت، بهشناسایی می Rsb و iHS هايگیري از آمارهترتیب با بهرهجمعیتی بهجمعیتی و بیندرون

هاي کاندید واقع در نواحی تحت انتخاب، تحلیل آنتولوژي ژنی انجام خواهد شد. این رویکرد ژنومی با هدف شناسایی و مقایسه ژن
 ,.Fu et al) کار گرفته شده استگوشتی به جوجههاي تجاري  سویههاي انتخابی متفاوت در برنامهمناطق ژنومی تحت تأثیر 

2016; Mastrangelo et al., 2023.) 

 هامواد و روش

 های ژنومیداده

از یک سویه نمونه  7، )ایدین ریور( آمریکاییاز سویه تجاري نمونه  13 شاملجوجه گوشتی  29از یابی ژنوم کامل هاي توالیداده
ها آوري شد. این دادهجمع NCBI (PRJNA413177) 308راس  از سویه تجارينمونه  9و  (PRJEB40270) فرانسويتجاري 

شناسایی  GATK 8/1 و BWA 17/7/0 هايبا استفاده از ابزار SNP هايتراز گردیدند و واریانتهم GRCg6a جوجهبا ژنوم مرجع 
(Moghadam et al., 2023 ) 2/5و با  Beagle شدند بنديمرحله (Bu et al., 2024) .دتعدا SNP  کنترل از مراحل مختلف ها بعد

 درج شده است. 1کیفیت در جدول 

 هاي مختلف سویههاي ژنومی در کنترل کیفیت داده -1جدول 
Table 1- Genomic Data Quality Control Across Breeds 

فرانسوی سویه  
France 

مریکاییا  سویه  
American 

 308راس  سویه
ROSS 308 

 جمعیت
population 

7 13 9 
 سویهتعداد کل حیوان براي هر 

Total number of animals for each breed 

11666548 12490685 3282006 
 هاتعداد کل واریانت

Total number of variants 

1245620 1299116 237856 
 حذف شده InDelتعداد 

Removed InDels 

10420928 11191569 3044150 
 تعداد کل نشانگر ها قبل از کنترل کیفیت

Number of markers before quality control 

1264237 1121447 1158198 
 %1ها با فراوانی آلل نادر کمتر از  SNPتعداد 

The number of SNPs with rare allele frequency less than 0.01 

0 0 0 
 هاي خارج از تعادل هاردي واینبرگ SNPتعداد 

The number of SNPs discharge the Hardy Weinberg equilibrium 

1326029 4957516 2717905 
 %1/0ها با نرخ ژنوتایپ گمشده بیشتر از  SNPتعداد 

The number of SNPs with a missing genotype rate greater than 0.01 

8155685 5837543 299900 
 ها بعد از کنترل کیفیت SNPکل   تعداد

Total number of SNPs after quality control 

 

 تحلیل ساختار جمعیت

با استفاده   PCAمورد ارزیابی قرار گرفت. تحلیل 2و درخت فیلوژنتیک  PCAهاي اصلیساختار جمعیتی با استفاده از تحلیل مؤلفه
براي ترسیم و تفسیر ساختار جمعیتی و واریانس ژنتیکی بین  R  2/2/4 انجام شد و نتایج آن در محیط PLINK 09/1 افزاراز نرم

                                                      
1- Principal Component Analysis 

2-  Phylogenetic tree 



 

 

افراد با خویشاوندي درخت فیلوژنتیک با اتصال (.  ,.2007Purcell et al؛  ,.2202Taheri et alت )ها مورد استفاده قرار گرفسویه
هاي استفاده گردید. پایداري شاخه 7MEGA افزاربر اساس ماتریس فاصله ژنتیکی ساخته شد و براي این منظور از نرم 1بیشتر

 (.Rostamzadeh Mahdabi et al., 2021; Kumar et al., 2018) استرپ ارزیابی شدتکرار بوت 10000درخت با انجام 

 

 های انتخابشناسایی نشانه

. در این روش، ابتدا هموزیگوت ( ,.2007Sabeti et al) محاسبه شد  SNPبراي هر iHS2جمعیتیدرونبا روش انتخاب نشانه هاي 
گیري کانونی برآورد گردید. سپس با انتگرال  SNPشده در هرهاي اجدادي و مشتقآللبراي  3EHH یافتهتیپی گسترشهاپلو

ي براي هر آلل محاسبه شد. آماره  4iHH شدهگرفتهدر امتداد فاصله ژنومی، مقدار هموزیگوت انتگرال  EHHعددي از کاهش
منظور کنترل اثر فرکانس تعریف گردید. به آلل اجدادي iHH شده بهآلل مشتق iHH صورت لگاریتم طبیعی نسبتبه iHS خام

 (.Voight et al., 2006) دهاي فرکانسی استانداردسازي شدندر بازه iHS مقادیر خامiHS  آلل بر مقدار

 Fu et al., 2016; Almeida) به عنوان کاندید انتخابی در نظر گرفته شدند( %999/0) 99.9در صدک  iHS يمقادیر استانداردشده

et al., 2019) 

(1) ∫ 𝐸𝐻𝐻(𝑥)𝑑𝑥 

(2) 𝑙𝑛 (
𝑖𝐻𝐻𝐴

𝑖𝐻𝐻𝐷
) 

𝑖𝐻𝐻𝐴  ،براي آلل اجدادي𝑖𝐻𝐻𝐷 .براي آلل مشتق شده 

(3) 
𝑖𝐻𝑆 =  

𝑙𝑛 (
𝑖𝐻𝐻𝐴
𝑖𝐻𝐻𝐷

) − 𝐸𝑝 [𝑙𝑛 (
𝑖𝐻𝐻𝐴
𝑖𝐻𝐻𝐷

)] 

𝑆𝐷𝑝 [𝑙𝑛 (
𝑖𝐻𝐻𝐴
𝑖𝐻𝐻𝐷

)]
 

𝑙𝑛 با استانداردسازي iHS يآماره   (
𝑖𝐻𝐻𝐴

𝑖𝐻𝐻𝐷
ن صفر تا میانگی شدهاي فرکانسی آلل محاسبه نسبت به توزیع تجربی ژنومی در بازه (

الگوي ي غیرعادي بودن دهندهنشان  iHSمستقل از فرکانس آلل باشند. بنابراین iHS و واریانس یک حاصل شود و مقادیر
 ،داري رسمی نیست. در تحلیلتنهایی یک آزمون معنینسبت به کل ژنوم است، اما به SNP تیپی اطراف یکپلواهموزیگوتی ه

iHS براي SNPهایی با MAF > 5%  شود و مقدارمحاسبه می iHS در هر SNP بیانگر قدرت شواهد براي انتخاب در همان 

SNP  .یا نواحی مجاور آن است 

تیپی ي هموزیگوتی هاپلوبر پایه که استفاده شد 5Rsb جمعیتی از شاخصهاي انتخاب در مقایسه بینایی نشانهبراي شناس
 مساحت زیر منحنیمحاسبه شد. این شاخص  6iES مقدار SNPشود. براي هرتعریف می  EHHSیافته استانداردشدهگسترش

                                                      

1 - neighbor-joining 

2 - Integrated Haplotype Score 

3 - Extended Haplotype Homozygosity 

4 - Integrated Haplotype Homozygosity 

5 - relative extended haplotype homozygosity 

6 - integrated EHHS 



 

 

EHHS  اي کهرا تا فاصله EHH سپس. دهد، نشان میرسدمی( 05/0 )معمولاً شده به آستانه تعریف Rsb صورت استانداردشده به
 Rsb مقادیر (.Taheri et al., 2023) بین دو جمعیت، با استفاده از میانه و انحراف معیار توزیع، تعیین گردید iES لگاریتم نسبت

عنوان مناطق کاندید براي جمعیت دوم قرار داشتند، به( %001/0)1/0 صدکبراي جمعیت اول و ( %999/0) 9/99که در صدک 
 .تحت انتخاب در نظر گرفته شدند

تانداردشده صورت اسانتخاب در مقایسه بین دو جمعیت به کار گرفته شد، بهنواحی تحت هاي که براي بررسی نشانه Rsb شاخص
 .شدمیانه و انحراف معیار توزیع محاسبه با استفاده از   iES (integrated EHHS)لگاریتم نسبت

(4) 
𝑖𝐸𝑆 = ∫ 𝐸𝐻𝐻(𝑥) 𝑑𝑥

𝑑

0

 

d   اي است که مقدارفاصله ژنومی EHH و یابد( کاهش می5/0شده )معمولاً به زیر آستانه تعریف iES دهنده مساحت زیر نشان
 .است SNP براي هر  EHHS منحنی

(5) ln (
𝑖𝐸𝑆𝑃𝑂𝑃1(𝑆)
𝑖𝐸𝑆𝑃𝑂𝑃2(𝑆)

) − 𝑚𝑒𝑑𝑖𝑎𝑛(ln(𝑖𝐸𝑆𝑃𝑂𝑃1 𝑖𝐸𝑆𝑃𝑂𝑃2⁄ ))

𝑠𝑑(ln(𝑖𝐸𝑆𝑃𝑂𝑃1 𝑖𝐸𝑆𝑃𝑂𝑃2⁄ ))
 

 
دوم  در جمعیتمثبت تر انتخاب مثبت در جمعیت اول و مقادیر منفی بیانگر انتخاب دهنده شواهد قوينشان RSB مقادیر مثبت

 (.Tang et al., 2007) هستند

 هاژن هستی شناسی

 افزارنرم افزونه و Cytoscape افزاراز نرم مطالعه مورد مناطق در موجود يهاریمس ییشناسا و یژن يهاشبکه یبررس يبرا
ClueGo  زانیمکه  انتخابتحت  يرهایمس. شد استفاده( 2.5.8)ورژن P_value به عنوان مسیرهاي بود،  05/0 از کمتر هاآن

 ,.Alipanah et al) دهدیم توسعه را هاژن یکیولوژیب يهاریتفس یتوجه قابل طوربه هاریمس نیامعنی دار در نظر گرفته شد. 

 گاهیپا KEGG. شداستفاده  KEGG نیآنلا یاطلاعات ژن يهاگاهیپااز  ،یکیولوژیب يهاچرخه لیتحل و هیتجز براي  (.2024
 ،یکیمتابول يهاندیآفر شامل KEGG يهاچرخه. است یپیفنوت و ییایمیش ،یشامل اطلاعات ژنوم باشد کهیها مچرخه يداده برا
 و نیبهتر باشد.یم یسلولفرآیندهاي و  نگیگنالیس ریمس اطلاعات ست،یز طیمح اطلاعات پردازش ،یکیژنت اطلاعات پردازش

 (Aoki-Kinoshita & Kanehisa, 2007) است یکیمتابول يهامربوط به چرخه KEGGدر  اطلاعات نیترکامل

 و بحث نتایج

 ساختار جمعیت

کند در حالی که ها را مشخص میسویهواریانس، تمایز بین  %5/10 با سهم  PC1 ي اصلی اولنشان داد که مؤلفه PCA تحلیل
دهد. این الگو بیانگر وجود تمایز ژنتیکی قابل ي را نشان میاسویهنهاي دروواریانس، تفاوت ٪7با سهم  PC2 ي اصلی دوممؤلفه

این الگوها  (.Romanov et al., 2024) هاي  اصلاح نژادي باشدتواند ناشی از تفاوت در برنامهها است که میتوجه بین جمعیت
 نشان دادند که نژادهاي بومی چینی و نژادهاي تجاري در( Nie et al., 2019نی و همکاران )هاي قبلی همسو هستند؛ با یافته

PCA عبدالمانوا و همکاران هاي اجدادي است. همچنیندهنده تفاوتشوند و این تفکیک بازتاببه وضوح از هم جدا می 



 

 

(Abdelmanova et al., 2021)  گذارهاي تخم سویهمشاهده کردند که Russian White و گوشتی White Cornish  نموداردر 

PCA   انتخابی متفاوت و اهداف اصلاح نژادي متمایز استهاي جهتدهنده دهند که نشانهاي مجزایی تشکیل میخوشه. 
خوشه قرار گرفته و خویشاوندي نزدیکی دارند، در در یک و فرانسوي  308راس  هاي سویه درخت فیلوژنتیک نیز نشان داد که

ادي هاي اجدبندي شد. این تفکیک ممکن است به دلیل اشتراک لایناي جداگانه گروهصورت شاخهبه آمریکایی سویه حالی که
 این نتایج با .باشد F2 هاي آمیختهویژه در جمعیتبه هاي اصلاح نژادي مشترکیا اجراي برنامه و فرانسوي 308راس  سویه بین

هایی که خطوط هاي تجاري، به ویژه آن سویهها نشان دادند که مطابقت دارد؛ آن (2020et al.,  Zhangونگ و همکاران ) نتایج
اي هشاخههاي ژنتیکی متمایز، هاي فیلوژنتیک به هم نزدیک هستند، در حالی که جمعیتاجدادي مشترک دارند، در درخت

هاي اصلاح دهنده نقش اشتراک اجداد و برنامهو درخت فیلوژنتیک نشان PCA بندي دردهند. این خوشهجداگانه تشکیل می
 .ها استدهی به ساختار جمعیتنژادي در شکل

           
  A                                                                                  B 

C 
ها را نشان تحلیل فیلوژنتیک که روابط تکاملی بین جمعیت (B) .هابندي جمعیتدهنده خوشهنشان PCA نمودار  (A) .ه گوشتیجوجهاي ساختار ژنتیکی جمعیت -1شکل 

 هاي مختلف برآورد شدK براي ADMIXTURE ساختار ژنتیکی بر اساس  (C) .دهدمی

Figure 1- Population genetic structure of the chicken populations. (A) PCA plot showing the clustering of the populations. (B) 

Phylogenetic analysis depicting the evolutionary relationships among the populations. (C) The genetic structure was estimated using 

ADMIXTURE for different values of K 
 

و فرانسوي  308راس  هايسویه( درK=2در نظر گرفته شود ) 2ها ی که جمعیت فرضی بین گروهدر حالتADMIXTURE  تحلیل
الگوي متفاوتی داشته و  آمریکایی سویه ها از جمعیت، در حالی که برخی نمونهدادندالگوي ساختار ژنتیکی مشابهی را نشان 

هاي تجاري  سویهنشان داد  (Nie et al., 2019نی و همکاران ) هايیافته .ي سطح بالاتري از اختلاط نژادي هستنددهندهنشان



 

 

 ي مربوطهاکه نمونهنسبتاً یکپارچه باقیماند، در حالی سویه فرانسوي ، K=3  اغلب از چند جمعیت اجدادي سهم دارند. در حالت
راس  الگوي اختلاط مشابهی به اشتراک گذاشتند. نکته قابل توجه این است که چند نمونهو امریکایی  308به سویه هاي راس 

دهنده زیرساخت جمعیتی درون نشان که و درخت فیلوژنتیک نیز مشهود بود PCA داراي الگوي اختلاط متمایز بودند که در 308
الگوي  سویهنیز مشاهده کردند که برخی افراد درون یک  (Abdelmanova et al., 2021) عبدالمانوا و همکاران. است سویهاین 

اي نشان به طور کلی، تحلیل مقایسه .تواند ناشی از آمیزش تاریخی یا انتخاب مداوم باشداختلاط منحصر به فردي دارند که می
هاي  مورد دهی به ساختار ژنتیکی جمعیتژادي و هم اشتراک اجدادي نقش مهمی در شکلدهد که هم تاریخچه اصلاح نمی

هاي فردي براي کند که توجه به تفاوتو آمریکایی تأکید می 308راس  هاياند. تنوع مشاهده شده در جمعیتمطالعه داشته
 ,.Abdelmanova et al., ; 2020et al.,  Zhang; 2019Nie et al) هاي اصلاح نژادي و حفظ تنوع ژنتیکی ضروري استبرنامه

2021) 

    Rsbو  iHSهای ا استفاده از روشهای انتخاب بنشانه

الگوهاي متمایزي از انتخاب را در سه  Rsb جمعیتیبینو  iHS جمعیتیهاي انتخاب با استفاده از رویکردهاي درونتحلیل نشانه
 36ژن کدکننده پروتئین در جمعیت فرانسوي،  87در مجموع iHS بر اساس نتایج حاصل از کرد. آشکار  گوشتی جوجهجمعیت 

عنوان کاندیدهاي تحت انتخاب شناسایی شدند که بیانگر بهسویه تجاري آمریکایی  ژن در جمعیت 59و  308راس  ژن در جمعیت
و  هاي آمریکایی سویهدر   OSBPL8سه ژن مشترک .هاي مورد بررسی است سویهجمعیتی میان شدت و جهت انتخاب درون

جهت هم نشانه هايو آمریکایی  هاي فرانسوي سویهدر   GPATCH8و 308 راس فرانسوي و هايسویهدر  GRHL3فرانسوي 
عنوان ژنی مرتبط با به ، رددو سویه فرانسوي و امریکایی قرار دا 1که بر روي کروموزم  OSBPL8 ژن .از انتخاب را نشان دادند

اند که بیان آن با تغییرات نشان داده  eQTLو  QTL تنظیم رشد و متابولیسم لیپیدها در بافت کبد شناخته شده است و مطالعات
موش نیز پژوهش در روي (. Johnsson et al., 2018) مرتبط استگوشتی  جوجههاي جنسی در رشد وابسته به سن و تفاوت

در هموستاز لیپیدها را شود، که نقش آن و فسفولیپیدهاي پلاسما می HDL موجب افزایش OSBPL8 ژن دهد که حذفنشان می
در نواحی  OSBPL8 ژنو فرانسوي امریکایی  هاي سویه (. درBeaslas et al., 2013) کندو مسیرهاي متابولیک تأیید می

QTL ژن همچنین  شناسایی شد. تغذیهرشد بدن و مرتبط با هايGRHL3  و   308راس دو سویه  23که بر روي کروموزم
ی و توسعه ها است و براي یکپارچگی اپیدرمدهی بافتیک فاکتور رونویسی کلیدي در تمایز اپیتلیال و سازمان، ردفرانسوي  قرار دا

 ,.Ting et al) تواند با توسعه پوست، پر و سلامت بافتی در طیور مرتبط باشدمیاین ژن بنابراین  .ها ضروري استصحیح بافت

2003; Yu et al., 2006.)  این ژن در نواحیQTLژن بعلاوه  مرتبط با صفات رشد شناسایی گردید. هايGPATCH8  که در نیز
شناخته  RNA عنوان یک فاکتوردخیل در پردازش و اسپلیسینگبهشناسایی گردید، آمریکایی و فرانسوي دو سویه  27کروموزم 

 سازي تحت انتخاب در فرایند اهلی اهلی و نیاکان وحشی جوجههاي انتخاب بین در مطالعات ژنومی از جمله اسکن. این ژن شودمی
دهنده احتمال دخالت این ژن موضوع نشاناین . (Benbarche et al., 2024; Wu et al., 2023) قرار داشته است گوشتی جوجه

تحت انتخاب  سویهدر هر دو  GPATCH8ژن  .باشدانتخاب مصنوعی می هاسالهاي تطبیقی طی هاي فنوتیپی و پاسخدر تفاوت
صفات مرتبط با درصد چربی شکمی، وزن چربی شکمی و چربی  هايQTLمنفی قرار داشت، این ژن مرتبط با  iHSبا ضریب 
سته دهد که این انتخاب منفی احتمالاً توانمنفی روي این ژن در نواحی مرتبط با این صفات نامطلوب نشان می. انتخاب لاشه بود

 Alipanah et) است تأثیرات نامطلوب این صفات را کنترل کند، که این امر به علت وجود پیچیدگی ژنتیکی صفات کمی است

al., 2025). 



 

 

ژن  308شد. در مجموع، انجام   308امریکایی، فرانسوي و راس  يهاهاي زوجی بین جمعیتمقایسهRsb  جمعیتیدر تحلیل بین
 جه در انتخابهاي قابل تودهنده تفاوتجمعیتی شناسایی گردید که نشانهاي بینعنوان نواحی کاندید تحت انتخاب در مقایسهبه

در   KLHL1 ,LRP1B  ,LOC431314  FLNC,هايژن  Rsbتحلیل در .ها استهاي اصلاح نژادي میان این جمعیتو برنامه
 ،LOC107049418 ،LOC107050717 شامل شدهبینیپیش ژن چندین همچنین،گردید. هاي زوجی شناسایی مقایسه

LOC112531221 و LOC121109229 در آنالیز . شدند شناساییRSB  ژنLRP1B  راس  هاي سویه، بین 7روي کروموزوم
 آمریکایی بود. سویهآمریکایی و فرانسوي تحت انتخاب در  سویهبود و بین  308راس  سویهو فرانسوي تحت انتخاب در  308
یپیدها لشود و در متابولیسم است که به لیگاندهاي لیپوپروتئینی متصل می LDL هايپروتئینی از خانواده گیرنده LRP1B ژن

تولیدي، چربی شکمی،  هاي مرتبط با صفات QTLاین ژن در نواحی (. Haas et al., 2011, Príncipe et al., 2021) نقش دارد
گاهی صفات نامطلوب به دلیل همبستگی با صفات مطلوب به صورت ناخواسته تحت بود. رشد، وزن تخمدان و رنگ پوست 

تحت انتخاب امریکایی و فرانسوي سویه هاي با  308راس  سویهبین روي کروموزوم یک  KLHL1ژن  قرار می گیرند. انتخاب 
لسیم نقش دارد و فقدان آن در هاي کدر ساختار و پویایی اسکلت سلولی و تنظیم جریان KLHL1ژن  .بود 308راس  سویهدر 

 وجود. (Perissinotti  et al., 2015; Aromolaran et al., 2009) شودها میها و سیناپسدر رشد دندریت اختلالموش موجب 

ortholog ژنKLHL1  هاي زیستی مشابهی در تواند نقشصورت تکاملی محافظت شده است و میبهدهد که این ژن نشان می
تولید تخم صفات مرتبط با  هايQTLاین ژن در نواحی  (. ,.2004Wu et alد )تنظیم رشد بافتی و توسعه سلولی طیور داشته باش

راس  سویهو امریکایی تحت انتخاب در  308راس  سویهروي کروموزوم یک بین نیز  FLNCژن  تغذیه شناسایی شد.و مرغ، رشد
بیشتري در عضله اسکلتی  میزان به ژن  این آمریکایی بود. سویهآمریکایی و فرانسوي تحت انتخاب در  سویهبود و بین  308

 .(Han et al., 2022) است عضلانی شود و نقش مثبت آن در توسعه و هیپرتروفیگذار بیان میتخممرغ نسبت به  گوشتی جوجه

تا کنون   LOC431314 و LOC107049418 ،LOC107050717 ،LOC112531221 ،LOC121109229شده بینیهاي پیشژن
ومی در نواحی ژندهنده وجود انتخاب تواند نشانها میشده در آنعملکرد تجربی مشخصی در طیور ندارند و انتخاب مثبت مشاهده

 (.Bello et al., 2023) هاي عملکردي تکمیل شودبا اهمیت هنوز ناشناخته باشد، که مطالعات آینده باید با تحلیل بیان ژن و مدل



 

 

  308راس  گوشتی جوجهدر جمعیت  iHS هاي انتخاب با استفاده ازهنشان -2جدول 
Table 2. Selection signatures were identified by iHS in Ross308. 

 کروموزوم
CHR 

 موقعیت
Position 

IHS LP 
 ژن

Gene 

 صفات
Traits 

1 709335 : 709339 -4.31 4.79 SHANK3  

1 40271861 : 40271875 -5.34 7.04 ACSS3, OTOGL 
وزن عضله ران و ساق   (،BWGAIN(، افزایش وزن بدن )BW) (، وزن بدنAFE(، سن اولین تخم گذاري )BMWTوزن عضله سینه )

 (TWF(، وزن کل چربی سفید )RFI(، مصرف خوراک باقیمانده )DRTHMWپا )

1 56776640 : 56776654 -4.16 4.49 TRIM24 
مواد  (، تراکمDRTHMW(، وزن عضله ران و ساق پا )CFC(، میزان چربی لاشه بر اساس ماده خشک )BSLENطول شیب بدنه )

 (FBMD) معدنی استخوان ران

1 92707246 : 92709612 5.09 6.46 GPR89A ( درصد عضله سینهBRMP( عرض قفسه سینه ،)CHWID( وزن لاشه ،)CW) 

1 107309013 : 107309022 -4.7 5.58 DYRK1A, KCNJ6 ( شاخص استخوانBONEIND( میزان چربی لاشه ،)CFC( مصرف خوراک ،)FI) 

3 10135001 : 10135015 -4.28 4.74 ACTR2, CEP68, SLC1A4 ( طول دوازدههDUOL) 

3 61274960 : 61274975 5.64 7.77 LOC101752292 
(، طول استخوان درشت نی TBF(، شکنندگی استخوان درشت نی )TAمساحت استخوان درشت نی ) ،(RFI) مصرف خوراک باقیمانده

(Tl( وزن عضله ران ،)TMWT) 

4 44392996 : 44393124 -4.24 4.64 BMP2K, G3BP2 ( مصرف خوراکFI( وزن ایلئوم ،)ILW) 

4 50430343 : 50430349 5.25 6.83 RASSF6 ( میانگین افزایش وزن روزانهADG( طول شیب بدن ،)BSLEN ،)وزن عضله ساق پا (DSMWT ،)وزن لاشه (CW)  

5 34037810 : 34369351 -4.47 5.15 AKAP6, NUBPL ژن  یآنت هیعل يباد یآنت تریتLTA ABLTA) ،)شکم یدرصد چرب( یABFP)  

5 43284625 : 43284649 4.93 6.08 KCNK13, LOC112532490 نافزایش وزن بد(BWGAIN)  ، وزن سنگدان(GIZZWT) ، وزن ران و ساق پا(DRTHW) 

7 342023 : 342056 -4.23 4.63 C2orf88, OSGEPL1 وزن تخمدان (OW)  

7 15837756 : 15837774 -4.61 5.41 HOXD9, MTX2 ( طول روده،(INTES ،( وزن تخمدانOW) 

9 18185214 : 18185232 4.93 6.09 NAALADL2 
 Ph (MPH) ماهیچه ، (BW)وزن بدن،  (BRMP)درصد عضله سینه  ،(ADG) میانگین افزایش وزن روزانه

  (BRMP)نهیدرصد عضله س

10 16310985 : 16311967 -4.59 5.35 
LOC112533186, 

LOC121111648 
 (FactorFearفاکتور ترس )(،  (ABFPدرصد چربی شکمی

10 18897481 : 18897498 4.93 6.09 AAGAB, IQCH, MAP2K5 وزن بدن(BW)، مصرف خوراک باقیمانده(RFI)، ( وزن بطن راست به عنوان درصدي از وزن بدنRV) 

13 9859579 : 9859592 -4.23 4.64 NSD1  اولین تخم گذاريسن  ،(AFE)وزن چربی شکمی ،(AF) وزن چربی پوست (SFWT) 

13 11172818 : 11172842 5.77 8.09 SGCD میانگین افزایش وزن روزانه ،(ADG) وزن عضله سینه ،(BMWT) درصد ماهیچه سینه ، (BRMP) وزن بدن (BW)، 

21 993332 : 993354 5.33 7 MEGF6, TP73  (GIZZWT) وزن سنگدان   

22 3584148 : 3584155 4.46 5.09 LOC107054988  (AF) وزن چربی شکمی   

23 6058084 : 6058096 5.08 6.43 
GRHL3, IFNLR1, 

LOC121112030 
(BWGAIN)   زایش وزن بدناف 

28 1202321 : 1202372 6.05 8.87 LOC100857637   (GIZZP)   درصد سنگدان 

 
 
 
 
 
 



 

 

  آمریکایی گوشتی جوجهدر جمعیت  iHS استفاده ازهاي انتخاب با هنشان -3جدول 
Table 3. Selection signatures identified by iHS in the American broiler population.  

 کروموزوم
CHR 

 موقعیت
Position 

IHS LP 
 ژن

Gene 

 صفات
Traits 

1 4250436 : 4250444 6 8.72 PRKCQ  

1 10381443 : 10381457 6.26 9.42 PCLO عرض قفسه سینه(CHWID) ، Ph ماهیچه(MPH)  ،وزن عضله سینه اي بزرگ(PECMAJW) ، تعداد کل گلبول هاي خون  (TBCC) 

1 12577641 : 12577648 -3.97 4.14 MAGI2 درصد چربی شکمی(ABFP) ،  وزن چربی شکمی(AF) ، سن اولین تخم گذاري(AFE) ،عرض ساق پا  (TW) 

1 38544103 : 38544122 5.62 7.72 NAV3, OSBPL8 
مصرف خوراک  ,،(DRTHMW) وزن عضله ران و ساق پا ،(BWGAIN)افزایش وزن بدن ،(BW)وزن بدن ،(BMWT)وزن عضله سینه

 (RFI)  باقیمانده

1 46890992 : 46890998 5.91 8.48 ANKS1B طول شیب بدن (BSLEN) 

1 62507249 : 62507255 5.72 7.98 CALD1  بدنعمق(BDPTH) ، طول شیب بدن(BSLEN)، عرض قفسه سینه(CHWID)، تراکم مواد معدنی استخوان ران(FBMD) ، وزن قلب (HWT) 

1 71322697 : 71322697 -4.03 4.25 PPARA درصد چربی شکمی(ABFP) ، سن اولین تخم گذاري(AFE) ،درصد چربی درون عضلانی(IFP)، زاویه صفحه تیبیا (TIBPA) 

1 77163222 : 77163253 6.51 10.2 CD4 درصد عضله سینه(BRMP)  ،عرض قفسه سینه(CHWID) 

1 84293717 : 84293726 5.76 8.08 TBX19 درصد عضله سینه (BRMP)، عرض قفسه سینه (CHWID) 

1 88554661 : 88554705 6.02 8.75 LOC107055009 درصد عضله سینه(BRMP)  ،عرض قفسه سینه (CHWID) 

1 147005615 : 147005627 5.59 7.64 GPC6 افزایش وزن بدن (BWGAIN)، محتواي پروتئین لاشه (CPC) 

2 16509460 : 16509478 5.7 7.94 GPR158 وزن بدن(BW)، عرض قفسه سینه(CHWID)، وزن عضله ران و ساق پا (DRTHMW)، وزن پا (FTWT) 

2 24391304 : 24391328 5.75 8.06 SDHAF3  

2 24611092 : 24697021 5.79 8.16 C1GALT1, COL28A1, RPA3 وزن بدن(BW)، عرض قفسه سینه(CHWID)، وزن عضله ران و ساق پا (DRTHMW) 

2 24768259 : 24784871 5.96 8.59 UMAD1 وزن بدن(BW)، عرض قفسه سینه(CHWID)، وزن عضله ران و ساق پا (DRTHMW) 

2 24803987 : 24953664 6 8.74 GLCCI1, ICA1,  وزن بدن(BW)، عرض قفسه سینه(CHWID)، وزن عضله ران و ساق پا (DRTHMW) 

2 58722434 : 58722451 5.85 8.3 CDKAL1 LOC107051651 درصد سینه(BRP) ، عرض قفسه سینه(CHWID)، فاکتور ترس(FactorFear)،  تراکم مواد معدنی استخوان ران(FBMD)، درصد وزن ساق پا (SHKP) 

2 75605258 : 75605296 6.23 9.37 FBXL7  وزن عضله سینه(BMWT)، عرض قفسه سینه (CHWID)، درصد وزن ساق پا (SHKP) 

2 80818337 : 80818338 -3.95 4.11 COBL وزن کل چربی سفید(TWF) ، وزن چربی احشایی (VISAT) 

2 96417052 : 96417064 -4.52 5.21 LDLRAD4 رنگ گوشت(Mco)،  ساق پاعرض  (TW) 

2 96738935 : 96738949 -3.96 4.16 SPIRE1 رنگ گوشت(Mco) ، عرض ساق پا (TW) 

2 129913679 : 129916377 -4.12 4.43 ZFPM2 توزیع چربی(FATDIS) ، رنگ پوست (SKCOL) 

11 17761654 : 17761744 -4.3 4.77 BANP رنگ گوشت  (Mco) 

12 4063383 : 4063395 6.26 9.42 ATP2B2  

12 13146516 : 13146533 6 8.72 PTPRG وزن بدن(BW)، تیتر آنتی بادي علیه آنتی ژن  (LTA ABLTA) 

13 17483996 : 17484022 -4.02 4.23 TCERG1 وزن چربی شکمی(AF) ،  جوجهسن اولین تخم  (AFE) 

24 5396137 : 5396152 -3.94 4.1 DSCAML1, FXYD6 وزن چربی شکمی(AF) ، درصد تخمدان(OVP) ، وزن تخمدان (OW)  

26 2841541 : 2841553 -4.06 4.31 PLXNA2 وزن بورس فابریسیوس (BURSA), وزن چربی احشایی (VISAT) 

27 2373123 : 2373131 -3.98 4.16 GPATCH8 درصد چربی شکمی(ABFP)،  وزن چربی شکمی(AF) ، میزان چربی لاشه  (CFC) 

27 2494138 : 2494138 -4.38 4.92 
CD79B, CDC27, 

LOC107055278 
 (CFC)  میزان چربی لاشه ،(AF)وزن چربی شکمی  ، (ABFP)درصد چربی شکمی

27 2537562 : 2537574 -4.22 4.61 KANSL1, LOC771308 درصد چربی شکمی(ABFP) ،  وزن چربی شکمی(AF) ، میزان چربی لاشه  (CFC) 



 

 

 

 .گوشتی فرانسوي جوجهدر جمعیت  iHS استفاده ازنشانگرهاي انتخاب با  -4جدول 
Table 4- Selection signatures identified by iHS in the French broiler population. 

 کروموزوم
CHR 

 موقعیت
Position 

IHS LP 
 ژن

Gene 

 صفات
Traits 

1 30223544 : 30320423 -4.43 5.04 
LOC121106854, 

LOC124417301, 

TMEM117, TWF1 
 (VISAT) وزن چربی احشایی  ، (TWF)وزن کل چربی سفید  ،(SCFT)ضخامت چربی زیر جلدي ، (FactorFear)فاکتور ترس

1 38190935 : 42466342 5.19 6.69 
CAPS2 CCDC107, 

OSBPL8, PPFIA2 

 ، مصرف خوراک باقیمانده(DRTHMW) ، وزن عضله ران و ساق پا(BWGAIN) ، افزایش وزن بدن(BW) ، وزن بدن(BMWT) وزن عضله سینه
(RFI) 
 

1 53101716 : 54701534 5.23 6.78 
BPIFCB, LARGE1, 

LOC121107115, 

SLC41A2, SYN3 

 ، وزن استخوان ران(FBMD) ، تراکم مواد معدنی استخوان ران(DUOW) ، وزن دوازدهه (DRTHW)، وزن ران و ساق پا(BSLEN) طول شیب بدن
(FEMWT)رنگ گوشت ، (Mco) 

 

1 56088419 : 56364051 5.1 6.47 
HIPK2, KIAA1549, 

PARP12, TBXAS1 

، وزن استخوان (FBMD) ، تراکم مواد معدنی استخوان ران (DRTHW)، وزن ران و ساق پا(CFC) ، میزان چربی لاشه(BSLEN) طول شیب بدن
 (Mco) ، رنگ گوشت(FTWT) ، وزن پا (FEMWT)ران

 

1 59041335 : 60549294 5.31 6.97 
FGD4, SLC6A12, 

SYT10, WNK1 

 ، وزن استخوان ران (DRTHW)، وزن ران و ساق پا(CHWID) ، عرض قفسه سینه(BSLEN) ، طول شیب بدن(BDPTH) عمق بدن
(DRUMBWT)تراکم مواد معدنی استخوان ران ،(FBMD) وزن استخوان ران ، (FEMWT)رنگ گوشت ، (Mco) 

 

1 110977637 : 110977638 -4.15 4.49 CXorf36, KDM6A 
 (FI) ، مصرف خوراک(DRESSP) ، درصد لاشه (CFC)، میزان چربی لاشه(BONEIND) ، شاخص استخوان(AFE) گذاريسن اولین تخم

 

1 144171244 : 144171272 -4.25 4.67 PCCA 
 (MPH)  ماهیچه Ph، (CPC) ، محتواي پروتئین لاشه(AFE) گذاريسن اولین تخم

 

1 144547631 : 145134884 5.12 6.52 IPO5, LOC431250 
 Ph(MPH)  ، ماهیچه(CPC) محتواي پروتئین لاشه

 

1 155528180 : 155681009 5.41 7.2 
KLF12, 

LOC121109410 

 (WINGWT) ، وزن بال(BDPTH) عمق بدن

 

1 156864236 : 156966740 -4.39 4.95 DACH1 
 (EMTSP) جوجهدر تخم هاي خون و گوشت، لکه(AFE) گذاريسن اولین تخم

 

1 168667740 : 168667748 -4.49 5.14 RB1 سن اولین تخم گذاري (AFE)بر اساس ماده خشک ، میزان چربی لاشه (CFC)  

1 189557060 : 189565408 5.33 7.04 DLG2 وزن بال  (WINGWT) 

2 31970334 : 31970404 5.11 6.5 LOC121109952 
  (DRTHMW)ران و ساق پا، وزن عضله (BW) وزن بدن

 

2 34858998 : 348581045 -4.16 4.5 TBC1D5 
 (VISAT) ، وزن چربی احشایی(TWF) وزن کل چربی سفید

 

2 97586564 : 97586579 5 6.26 PIEZO2 
 (TW) ، عرض ساق پا(SHKGR) ، رشد ساق پا(Mco) ، رنگ گوشت(FTWT) ، وزن پا (BRP)درصد سینه

 

2 98776517 : 98777678 -4.46 5.09 PTPRM عرض ساق پا  (TW) 

2 135546806 : 135546845 5.42 7.23 ENPP2, TNFRSF11B توزیع چربی(FATDIS) ،  رنگ پوست  (SKCOL) 



 

 

2 135750936 : 135750937 -4.18 4.53 DEPTOR 
 (SKCOL) ، رنگ پوست(FATDIS)توزیع چربی

 

3 28566660 : 28566674 5 6.25 DAAM2, KIF6 
 (BRMP) ، درصد عضله سینه (BMD)، تراکم مواد معدنی استخوان (ADG)، میانگین افزایش وزن روزانه(LTA ABLTA)ژنبادي علیه آنتیتیتر آنتی

 

3 83132004 : 83167516 -4.21 4.59 ADGRB3 
 (TIBPA) ، زاویه صفحه تیبیا(LTA ABLTA) ژنبادي علیه آنتیتیتر آنتی

 

3 92497660 : 92497678 -4.32 4.8 MYT1L 
 (TL) ، طول استخوان درشت نی (TIBPA)، زاویه صفحه تیبیا(TA) ، مساحت استخوان درشت نی(FI) مصرف خوراک

 

4 58112965 : 58112982 5 6.25 UNC5C 
 (EMTSP) جوجهتخمهاي خون و گوشت در ، لکه(CHWID) ، عرض قفسه سینه(BTEMP) ، دماي بدن (ADG)میانگین افزایش وزن روزانه

 

4 70462050 : 70462062 5.51 7.44 LOC124417922 

 ، وزن استخوان ران (DRTHW)، وزن ران و ساق پا (CHWID)، عرض قفسه سینه(BTEMP) ، دماي بدن(ADG) میانگین افزایش وزن روزانه
(FEMWT) 

 

4 76023680 : 76023693 5.57 7.59 PROM1 
 (FEMWT) ، وزن استخوان ران(CHWID) ، عرض قفسه سینه (BTEMP)، دماي بدن (ADG)میانگین افزایش وزن روزانه

 

4 82154229 : 82657150 5.11 6.49 ZFYVE28A  

4 83986514 : 83986528 5.21 6.72 MAEA, UVSSA  

5 9267694 : 9475627 5.05 6.36 DENND2B درصد سینه (BRP)وزن بدن ، (BW)افزایش وزن بدن ، (BWGAIN) جوجه، وزن ران  (DSWT) 

6 1152911 : 1152932 -4.14 4.47 
FAM13C, 

LOC777017 درصد تخمدان(OVP) ،  وزن تخمدان  (OW) 

6 18742525 : 18989408 5.17 6.63 
FRMPD2, GDF10, 

MAPK8, RBP3, 

ZNF488 
 (OW)  وزن تخمدان  ،(OVP) درصد تخمدان

6 19657974 : 19658025 5.45 7.29 LOC121111148 
 (OW) ، وزن تخمدان(OVP) درصد تخمدان

 

7 13582544 : 13582563 5.05 6.36 PDE1A 
 (OW) ، وزن تخمدان(INTES) ، طول روده(BW) وزن بدن

 

7 23936142 : 23936142 5.23 6.77 LOC101751087 ( وزن بدنBWعرض قفسه س ،)نهی (CHWID( وزن تخمدان ،)OWمصرف خوراک باق ،)ماندهی (RFI) 

9 6751104 : 6751140 5.99 8.68 LOC107051851  جوجهوزن تخم  (EW) 

10 12967432 : 12967445 5.07 6.4 ACAN, FANCI افزایش وزن بدن (BWGAIN)رنگدانه پر ، (FPGMT)مرگ و میر کل ، (MORT-TOT) 

13 12961170 : 12961189 -4.18 4.53 FLT4, TRIM105 ی شکم یوزن چرب(AF)ي گذارتخم نی، سن اول(AFE)پوست ی، وزن چرب  (SFWT) 

14 12727188 : 12727196 -4.15 4.47 CORO7 رنگدانه پر (FPGMT)ی درون عضلان ی، درصد چرب (IFP) 

18 5476988 : 5476997 -4.19 4.56 CA10, CSNK1D ی شکم یدرصد چرب (ABFP)ی شکم ی، وزن چرب (AF) 

19 5910797 : 5910821 -4.22 4.62 
FOXN1, 

LOC121107269, 

RPA1 
 (FI)  ، مصرف خوراک(DUOL) طول دوازدهه

23 6049931 : 6049933 6.08 8.92 
GRHL3, 

LOC121107463, 

LOC121112032 
 (BWGAIN)  افزایش وزن بدن

25 2821700 : 2821724 6 7.67 CELF3, PI4KB  

26 1643280 : 1643293 5.05 6.34 PI16, RAB44  



 

 

26 1703939 : 1703945 -4.48 5.12 MTCH1, SOX13 ی شکم یدرصد چرب(ABFP)ی شکم ی، وزن چرب(AF)وزن دوازدهه ،  (DUOW) 

26 3250803 : 3250813 5.54 7.56 RAP1A وزن بدن (BW)ی استخوان درشت ن ی، شکنندگ(TBF)ی استخوان درشت ن ی، تراکم مواد معدن (TBMD) 

27 2016371 : 2016429 -4.43 5.03 NSF, TLK2 ی شکم یدرصد چرب(ABFP)ی شکم ی، وزن چرب (AF) 

27 2374024 : 2374133 -4.4 4.97 GPATCH8 ی شکم یدرصد چرب (ABFP)ی شکم ی، وزن چرب (AF) 

28 1571199 : 1571214 -4.3 4.77 RFX2 ی شکم یوزن چرب(AF)پوست ی، وزن چرب (SFWT)ی ، عرض قشر استخوان درشت ن (TIBCW) 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 د 308یی و راس گوشتی آمریکا جوجههاي بین جمعیت Rsb هاي انتخاب با استفاده ازنشانه -۵جدول 

Table 5- Selection signatures by RSB between the USA and Ross 308 broiler populations.  

 کروموزوم
CHR 

 موقعیت
Position 

 

RSB LP 

تحت  سویه
 انتخاب

Selective 

breed 

 ژن
Gene 

 صفات
Traits 

 

1 39502 : 39796 4.7 5.59 USA 

FLNC, LOC107049418, 

LOC107050420, 

LOC107050717, 

LOC112531221, 

LOC121109229 

 

1 709503 : 709568 4.81 5.83 USA MIR6708, SHANK3  

1 157645975 : 157645983 -4.18 4.54 R308 KLHL1 

 وزن عضله ران و ساق پا ، (BWGAIN) ، افزایش وزن بدن(BDPTH) ، عمق بدن(AFE) گذاريتخمسن اولین 
(DRTHMW)، وزن سنگدان(GIZZWT)  ،طول روده (INTES) 

 

14 6204545 : 6204567 -5.25 6.82 R308 SYNGR3, ZNF598 
  (DRESSP)، درصد لاشه(BW) وزن بدن

 

14 12292838 : 12292845 -4.22 4.61 R308 CLCN7 

، وزن ران و  (CHWID)، عرض قفسه سینه(BWGAIN)، افزایش وزن بدن(BW)، وزن بدن(BMWT)وزن عضله سینه
 (IFP) ، درصد چربی درون عضلانی(FPGMT) ، رنگدانه پر(ESSTIF) جوجه، سفتی پوسته تخم(DRTHW) ساق پا

 



 

 

17 3055648 : 3055665 -4.13 4.44 R308 COL1A4, LOC112529996  

21 4971331 : 4971343 -4.02 4.23 R308 FHAD1, KAZN  

25 1407999 : 1408012 5.31 6.97 USA LOC431314 وزن ایلئوم  (ILW) 

 
 گوشتی فرانسوي و آمریکایی  جوجههاي بین جمعیت RSB هاي انتخاب با استفاده از. نشانه6جدول 

Table 6. Selection signatures by RSB between the French and USA broiler populations.  

 کروموزوم
CHR 

 موقعیت
Position 

 

RSB LP 

تحت  سویه 
 انتخاب

Selective 

breed 

 ژن
Gene 

 صفات
Traits 
 

1 39796 : 39799 4.59 5.36 USA 

FLNC, LOC107049418, 

LOC107050420, 

LOC107050717, 

LOC112531221, 

LOC121109229 

 

1 18629359 : 18629363 3.97 4.15 USA LOC124417354 
(، و وزن MPH) چهیماه Ph، (CHWID) نهی(، عرض قفسه سAF) یشکم ی(، وزن چربABFP) یشکم یدرصد چرب

 (PECMAJWبزرگ ) يانهیعضله س

1 22394051 : 22397762 4.12 4.42 USA LOC121107027, WASL Ph چهیماه (MPHوزن عضله س ،)يانهی ( بزرگPECMAJWضخامت چرب ،)يرجلدیز ی (SCFTوزن ب ،)هاضهی (TESTWT) 

1 39604500 : 39614995 4.29 4.76 USA PAWR, SYT1 
(، وزن BWGAINوزن بدن ) شی(، افزاBW(، وزن بدن )BMWT) نهی(، وزن عضله سAFE) يگذارتخم نیسن اول

 (RFI) ماندهی(، مصرف خوراک باقDSMWT(، وزن عضله ساق پا )DRTHMWعضله ران و ساق پا )

1 40621903 : 40621985 -4.13 4.43 FR ACSS3 
(، وزن BWGAINوزن بدن ) شی(، افزاBW(، وزن بدن )BMWT) نهی(، وزن عضله سAFE) يگذارتخم نیسن اول

 (RFI) ماندهیخوراک باق(، مصرف DSMWT(، وزن عضله ساق پا )DRTHMWعضله ران و ساق پا )

1 55062673 : 56090496 -4.17 4.53 FR 
HIPK2, PARP12, SPIC, 

TBXAS1 

، وزن ران (CFC) ، میزان چربی لاشه بر اساس ماده خشک(BSLEN) ، طول شیب بدن(AFE) گذاريسن اولین تخم
  (DRTHW)و ساق پا

 

1 56889915 : 56916588 -4.11 4.41 FR 

AKR1D1, DENND2A, 

LOC112533565, 

LOC124417613 

، وزن ران (CFC) ، میزان چربی لاشه بر اساس ماده خشک (BSLEN)، طول شیب بدن(AFE) گذاريسن اولین تخم
 (DRTHW) و ساق پا

 

1 70144966 : 70144978 4.31 4.79 USA PHF21B, PRR5 

، (CFC) میزان چربی لاشه،  (BSLEN)، طول شیب بدن (BDPTH)، عمق بدن(AFE) گذاريسن اولین تخم
  (CHWID)عرض قفسه سینه

 

1 83924930 : 83925715 4.35 4.85 USA CCDC181, F5 

 ، وزن ران و ساق پا(CHWID) ، عرض قفسه سینه(BRMP) ، درصد عضله سینه (AFE)گذاريسن اولین تخم
(DRTHW)درصد چربی درون عضلانی ،(IFP)  

 

1 110977420 : 110977891 -4.14 4.46 FR CXorf36, KDM6A 
،  (BRP)، درصد سینه(BRMP) ، درصد عضله سینه(BONEIND) ، شاخص استخوان (AFE)گذاريسن اولین تخم

  (DRESSP)، درصد لاشه(CHWID) ، عرض قفسه سینه(CFC) میزان چربی لاشه



 

 

 

1 155797269 : 156956796 -4.17 4.52 FR KLF12, DACH1, PIBF1 
 (DRTHMW) ، وزن عضله ران و ساق پا(BWGAIN)، افزایش وزن بدن (BDPTH)، عمق بدن(AFE) گذاريسن اولین تخم

 

1 174360755 : 174361021 4.42 5.02 USA N4BP2L2, PDS5B 
  (SHKP)، درصد وزن ساق پا(INTES) ، طول روده(CFC) ، میزان چربی لاشه(BWGAIN) افزایش وزن بدن

 

1 178629640 : 178637366 -4.28 4.74 FR XPO4 
  (SHKP)، درصد وزن ساق پا (CFC)، میزان چربی لاشه (BWGAIN)افزایش وزن بدن

 

1 180093884 : 180122969 4.11 4.42 USA 
EXPH5, 

LOC121109181  

 (SHKP) ، درصد وزن ساق پا(SFWT) ، وزن چربی پوست(CFC) ، میزان چربی لاشه(BWGAIN) افزایش وزن بدن

 

1 187407279 : 187709992 -4.12 4.41 FR NOX4 ( مصرف ماده خشکDMI ،)وزن بال (WINGWT) 

1 195633064 : 195633072 4.1 4.39 USA MAP6, NUP98  

2 16534487 : 16563706 4.02 4.23 USA GPR158 
  (FTWT)، وزن پا(DRTHMW) ، وزن عضله ران و ساق پا(CHWID) ، عرض قفسه سینه (BW)وزن بدن

 

2 28281865 : 28389919 -4.12 4.42 FR 

BZW2, ISPD, 

LOC107052561, 

LRRC72, SNX13, 

SOSTDC1 

، وزن کل چربی (SCNF) ، وزن چربی زیرجلدي گردن (DRTHMW)، وزن عضله ران و ساق پا(BW) وزن بدن
 (VISAT) ، وزن چربی احشایی(TWF) سفید

 

2 32035299 : 32102537 -4.15 4.49 FR CBX3, HNRNPA2B1 

، وزن کل چربی  (SCNF)، وزن چربی زیرجلدي گردن (DRTHMW)، وزن عضله ران و ساق پا(BW) وزن بدن
 (VISAT) ، وزن چربی احشایی (TWF)سفید

 

2 33354766 : 33354798 3.97 4.14 USA CREB5 

وزن کل چربی ، (SCNF) ، وزن چربی زیرجلدي گردن (DRTHMW)، وزن عضله ران و ساق پا(BW) وزن بدن
 (VISAT) ، وزن چربی احشایی(TWF) سفید

 

2 50366924 : 50370327 4.3 4.77 USA SUGCT 
  (FBMD)، تراکم مواد معدنی استخوان ران (CHWID)عرض قفسه سینه

 

2 56509493 : 56780633 4.35 4.79 USA ATP9B, SALL3 

، تراکم مواد معدنی استخوان (FactorFear) ، فاکتور ترس(CHWID) ، عرض قفسه سینه(BRP) درصد سینه
  (SHKP)، درصد وزن ساق پا( FBMD)ران

 

2 65413144 : 65413156 4.05 4.29 USA CDYL, LOC112531764 
 (SHKP) ، درصد وزن ساق پا(FactorFear) ، فاکتور ترس(CHWID) ، عرض قفسه سینه(BRP) درصد سینه

 

2 98263775 : 98263798 3.99 4.18 USA ANKRD12 

ها به عنوان ، وزن کل بطن(SHKGR) ، رشد ساق پا(Mco) ، رنگ گوشت (FTWT)، وزن پا(BRP) درصد سینه
  (TESTWT)ها، وزن بیضه(TV) درصدي از وزن بدن

 

2 132251970 : 135750937 -4.21 4.6 FR DEPTOR, ENPP2 
 (SKCOL) ، رنگ پوست (FATDIS)توزیع چربی

 

2 149109998 : 149101002 4.25 4.68 USA HSF1L  

7 31461597 : 31461624 4.33 4.82 USA LRP1B 
 (SKCOL) ، رنگ پوست(OW) ، وزن تخمدان(HW) ، عرض استخوان عضله (AF)، وزن چربی شکمی(BW) وزن بدن

 



 

 

10 3250139 : 3300542 -4.59 5.41 FR 
ETFA, SCAPER, 

TMEM266 
 

10 9518952 : 9641116 4.29 4.76 USA SEMA6D 

، افزایش وزن  (BW)، وزن بدن (BMWT)، وزن عضله سینه(LTA ABLTA) ژنبادي علیه آنتیتیتر آنتی
 (HW) ، عرض استخوان عضله (BWGAIN)بدن

 

10 16786874 : 16786895 -4.08 4.34 FR IGF1R 
 (FactorFear) ، فاکتور ترس(ABFP)درصد چربی شکمی

 

13 2779880 : 2779960 4.19 4.55 USA LOC101748409 یشکم یدرصد چرب (ABFPم ،)شیافزا نیانگی ( وزن روزانهADGوزن چرب ،)یشکم ی (AFسن اول ،)جوجهتخم  نی (AFE) 

13 15250284 : 15253577 -4.17 4.51 FR PCBD2 
 (DSWT) جوجه، وزن ران  (HWT)، وزن قلب(AFE) گذاري، سن اولین تخم (ADG)میانگین افزایش وزن روزانه

 

14 4823896 : 4911918 -4.22 4.62 FR 
MIR33-2, PEMT, RAI1, 

SREBF1 

  (DRESSP)، درصد لاشه(BW) وزن بدن

 

14 14462739 : 14565808 -4.16 4.49 FR 
ACSM4, ANKS4B, CRYM, 

DNAH3, GLYR1, 

MAPK8IP3, ZP2 

 (BWGAIN) ، افزایش وزن بدن(BW) ، وزن بدن(BMWT) وزن عضله سینه

 

15 9436006 : 9436064 4.29 4.74 USA PXN 
 (ILLEN)، طول ایلئوم(FPGMT)، رنگدانه پر(BWGAIN)افزایش وزن بدن

 

16 1759334 : 1764798 4.82 5.92 USA MHCY4, MHCY59  

17 2043608 : 2044047 -4.08 4.36 FR ARRDC1, RGS3  

19 4330183 : 4330563 -4.09 4.36 FR LOC121107260, SH2B1 
 (FI) ، مصرف خوراک(CHWID) عرض قفسه سینه

 

19 5703183 : 5725209 -4.16 4.5 FR 
DPH1, MYO1C, 

RTN4RL1 

 (GIZZWT) ، وزن سنگدان(DUOL) ، طول دوازدهه(FI) ، مصرف خوراک(CHWID) عرض قفسه سینه

 

19 5877468 : 5877469 -4.15 4.48 FR SLC46A1, WDR81 
 (GIZZWT) ، وزن سنگدان (DUOL)، طول دوازدهه(FI) مصرف خوراک ،(CHWID) عرض قفسه سینه

 

21 2949750 : 3136325 4.1 4.38 USA RERE, SAMD11 وزن سنگدان  (GIZZWT) 

21 3788250 : 3793018 4.07 4.33 USA PEX14 وزن سنگدان  (GIZZWT) 

23 3910894 : 3976189 4.03 4.25 USA EPHA10, MTF1 افزایش وزن بدن  (BWGAIN) 

24 4676022 : 4785400 -4.1 4.39 FR CADM1 
Ph ماهیچه (MPH)درصد تخمدان ، (OVP)وزن تخمدان ، (OW) 

 

25 342929 : 345166 4.33 4.84 USA ATP1A2  

25 734371 : 735120 4.12 4.44 USA IQGAP3  

25 1981511 : 1981709 5.43 7.36 USA NUP210L  

26 3950503 : 3950554 4.01 4.22 USA LOC419888, NRAS 
 (SHKLP) ، درصد طول ساق پا(MPH) ماهیچه Ph، (JEJL)، طول ژژنوم(ILLEN)، طول ایلئوم(BW) وزن بدن

 

26 4982786 : 5029578 4.1 4.39 USA 
CCND3, GASTL, 

USP49 

 (TBMD) ، تراکم مواد معدنی استخوان درشت نی(TBF) ، شکنندگی استخوان درشت نی(BW) وزن بدن

 

27 2056226 : 2060994 4.83 5.88 USA MEIOC, MRC2 وزن بال  (WINGWT) 

27 6147667 : 6147693 -4.11 4.4 FR TUBG1  



 

 

 
 
 
 
 

  308راس  گوشتی فرانسوي و جوجههاي بین جمعیت RSB هاي انتخاب با استفاده از. نشانه7جدول 

Table 7. Selection signatures by RSB between the French and Ross 308 broiler populations.  

 کروموزوم
CHR 

 موقعیت
Position 

 

RSB LP 

تحت  سویه
 انتخاب

Selective 

breed 

 ژن
Gene 

 صفات
Traits 

 

1 
157645975 : 

157645983 
3.93 4.07 R308 

KLHL1 

 

 

 

وزن  (DRTHMW) وزن عضله ران و ساق پا ،(BWGAIN)افزایش وزن بدن،  (BDPTH)،عمق بدن(AFE) سن اولین تخم گذاري
  (INTES) طول روده، (GIZZWT)سنگدان

7 31432089 : 31434469 4.11 4.41 R308 LRP1B 
 ، (AF)وزن چربی شکمی ،(BW)وزن بدن

   (SKCOL) پوست رنگ ، (OW)وزن تخمدان ، (HW)عرض استخوان عضله 

14 10520014 : 10520035 4.15 4.48 R308 METTL22 
 رنگدانه پر ،(CHWID) عرض قفسه سینه ،(BWGAIN) افزایش وزن بدن ،(BW)وزن بدن ،(BMWT) وزن عضله سینه

(FPGMT)، درصد چربی درون عضلانی  (IFP) 

17 4867315 : 4867342 3.77 3.79 R308 COL27A1 وزن بورس فابریسیوس (BURSA)، وزن بدن (BW) 

25 1407999 : 1408026 -4.67 5.52 FR LOC431314 وزن ایلئوم  (ILW) 

25 1825080 : 1825092 4.06 4.32 R308 GATAD2B  

28 199323 : 199354 4.03 4.27 R308 LOC112530440 درصد سنگدان ((GIZZP 



 

 

 

  یجوجه گوشت تیدر سه جمع  iHS بر یانتخاب مبتننشانه هاي نمودار منهتن  -۲شکل  

Figure 2- Manhattan plot showing iHS-based selection signals across three broiler populations. 

 

 یجوجه گوشت تیدر سطح ژنوم در سه جمع RSB نشانه هاي انتخاب  -3شکل 

Figure 3- Genome-wide RSB signals of selection in three broiler populations 

 تحت انتخابهای شناسی ژنتحلیل هستی

 (p < 0.05) اندغنی شده GO عبارت 3داري در طور معنیژن به 16که ( 8)جدول هاي تحت انتخاب نشان داد ژن GO تحلیل

 .(4 )شکل هستنددهنده مسیرهاي بیولوژیکی مرتبط نشان

  ي مورد بررسیها سویهمرتبط با مناطق تحت انتخاب در  یکیولوژیب يرهایمس -8جدول 
Table 8- Identified significant biological pathways related to the areas under selection in studied breeds 

 کدچرخه

ID 

 چرخه
Term 

سطح 
 احتمال

PValue 

 ژن هاي در ارتباط با چرخه
Associated Genes Found 

GO:0003714 

transcription corepressor 

activity 0.0002 

CDYL, CRYM, HIPK2, LOC100857637, N4BP2L2, PEX14, RERE, 

TBX19, ZFPM2 

GO:0010842 retina layer formation 0.0003 DSCAML1, HIPK2, LARGE1, PTPRM 

GO:0035255 

ionotropic glutamate receptor 

binding 0.0005 DLG2, NSF, SHANK3 



 

 

 CDYL, CRYM, HIPK2هايشامل ژن  GO:0003714 ،transcription corepressor activityمسیر زیستی

LOC100857637, N4BP2L2, PEX14, RERE, TBX19, ZFPM2  ها در مسیرمشارکت این ژن. باشدمی GO:0003714 

ند نقش توامی( Si et al., 2008) گرهاسرکوبویژه از طریق فعالیت دهد که تغییرات تنظیمی در سطح رونویسی، بهنشان می
ژنتیکی شناخته کننده اپیعنوان یک تنظیمبه CDYL ژن .گیري صفات اقتصادي و سازگاري در طیور ایفا کندمهمی در شکل

و نشانگرهاي بازدارنده  Polycomb Repressive Complex 2 (PRC2) شود که با ایجاد یک پل مولکولی میان کمپلکسمی
ها را تسهیل شده و سرکوب هدفمند بیان ژن PRC2 ترانسفرازيفعالیت متیل، موجب تقویت H3K27me3 کروماتینی مانند

 کندکننده سرنوشت سلولی ایفا میهاي تعیینمکانیسمی که نقش مهمی در تنظیم ساختار کروماتین و خاموشی ژن ،کندمی
(Zhang et al., 2011 .) این ژن در نواحیQTLژن  رفتار شناسایی شد.و  بط با رشدصفات مرت هايCRYM  که کُدکننده پروتئین 

μ-تعضلار دیدوتیرونین و متابولیسم انرژي هاي تیروئیدي در تنظیم پاسخ به تريکریستالین است، از طریق اتصال به هورمون 
، با فسفریله کردن فاکتورهاي DNA اي وابسته به پاسخ به آسیبیک کیناز هسته HIPK2 (.Seko et al., 2015) نقش دارد

عادل بین تواند بر تهاي واکنش به استرس مؤثر است و میهاي سلولی، در القاي ژنرونویسی و تنظیم مسیرهاي پاسخ به تنش
وان عنیک پروتئین غشایی است که بهتنظیم کننده   PEX14ژن (.Hailemariam et al., 2010) تأثیر بگذاردمرگ سلولی رشد و 

در بیوژنز   PEX14شده ژننقش محافظت ،سازدممکن می ها را به داخل گلیکوزومکند و ورود پروتئینعمل می سکوي اتصال
ته و انرژي در طیور نیز اهمیت عملکردي داشتواند از طریق تنظیم متابولیسم لیپید دهد که این ژن میها نشان میزومپراکسی

 miR-17-92 هاي مهم تنظیمی دارد. این ژن هدف مستقیم خوشهدر طیور نقش  ZFPM2ژن (.Madrid & Jardim, 2005) باشد

، Cyclin D1است و کاهش بیان آن باعث افزایش تکثیر سلولی و بالا رفتن نشانگرهاي تکثیر مانند  جوجهچربی هاي در سلول
PCNA  وKi67  دهنده نقش مهاريشود، که نشانمی ZFPM2  استچربیهاي بافتسلول در تکثیر (Zhang et al., 2017 .)

هاي با تحلیل اندام جنسی سمت راست در جنین ZFPM2 اند کهنشان داده جوجههاي پروتئومیک جنین علاوه بر این، تحلیل
ماده معمولاً  جوجهشوند، اما در در هر دو طرف بدن تشکیل می 1ماده مرتبط است؛ در مراحل اولیه جنینی، هر دو اندام جنسی اولیه

 شودشود، در حالی که اندام سمت راست دچار تحلیل مییابد و تبدیل به تخمدان میمی اندام جنسی سمت چپ رشد و تمایز
(Qin et al., 2025). 

ممکن است نقش مهمی در تعیین جنسیت و تمایز غدد جنسی جنینی داشته باشد. بنابراین  ZFPM2 دهند کهها نشان میاین یافته
ZFPM2  ژن .شودمحسوب می جوجهکلیدي رشد بافت و توسعه جنینی در کننده یک تنظیم N4BP2L2  نقش مهمی در تنظیم

جر به اختلال تواند منکند و کاهش بیان آن میساز ایفا میهاي بنیادي خونها و حفظ تعادل مسیرهاي تمایز سلولتولید نوتروفیل
 ها و مسیرهايهاي کلیدي در کنترل بیان ژنکنندهعنوان یکی از تنظیمبه  REREژن (.Salipante et al., 2009) در ایمنی شود

داران ضروري است. اختلال در عملکرد این ژن دهی وابسته به کروماتین نقش دارد و براي رشد طبیعی جنینی در مهرهسیگنال
علاوه بر این، (. Vilhais-Neto et al., 2010) شوددهی رتینوئیک اسید میسیگنالزدن تنظیم از طریق برهم موجب ناهنجاري

هاي عصبی نقش دارد که بیانگر عملکرد در تمایز مهاجرت و بلوغ سلول  REREاند کهمطالعات مبتنی بر مدل موش نشان داده
عنوان به جوجهدر جنین   TBX19ژن .(Kim et al., 2014) داران استرشدي مهرهشده و گسترده این ژن در فرآیندهاي محافظت

 و بلوغ عملکردي لوب قدامی هیپوفیز دارد  کورتیکوتروپ هايیک فاکتور رونویسی کلیدي، نقش اساسی در تمایز سلول
(Proszkowiec-Weglarz et al., 2011.) 

                                                      

1 - gonadal primordia 



 

 

 ,DSCAML1مرتبط با ژن هاي ( et al., 2022 Okada) هیشبک هیلا لیمرتبط با تشک GO:0010842اصطلاح  گر،ید ياز سو

HIPK2, LARGE1, PTPRM چرخه باشد. می GO:0010842 (Retina layer formation)  بیانگر فرآیندهاي مولکولی و سلولی
 ، ژنوجهجدر مطالعه پروفایل بیان فتورسپتورها در جنین شوند. یافته شبکیه میهاي سازماناست که منجر به تشکیل لایه

DSCAML1  با تنظیم  و هاي فتورسپتوري شناسایی شدعنوان یک مولکول چسبندگی سلولی با بیان اختصاصی در زیرجمعیتبه
واند به عنوان تمی، کندها، در ایجاد شبکه عصبی و تنوع عملکردي فتورسپتورها مشارکت میها و چیدمان فضایی آنسلولتمایز 

با فعالیت   PTPRMژن (.et al., 2015 Enright) یک ژن کلیدي در توسعه شبکه عصبی و عملکرد بینایی طیور مطرح شود
هاي مورفولوژیکی تواند بر سازماندهی ساختاري و ویژگیدهی و تمایز سلولی، میاي در مسیرهاي سیگنالتیروزین گیرندهفسفاتاز 

هاي SNP هاي ژنتیکی در این ژن، به ویژهاند که تنوعنشان داده Huoyan روي غازهاي همطالع هاي شبکیه تأثیرگذار باشد.سلول
عنوان د بهتوانهاي مورفولوژیکی مرتبط است و میهاي فنوتیپی در ساختار پلک و ویژگیموجود در ناحیه کدکننده، با تفاوت

با  LARGE1  علاوه بر این، ژن  (.et al., 2025 Zhang) نشانگر مولکولی براي انتخاب صفات فنوتیپی مورد استفاده قرار گیرد
سلولی و فرآیندهاي اتصال سلول به ماتریکس خارج α-dystroglycan هاي غشایی مانندنقش خود در گلیکوزیلاسیون پروتئین

آن   ortholog هايعملکرد این ژن در طیور نیز اهمیت دارد، زیرا نسخهکند. بنابراین، پایداري ساختار شبکه سلولی را تسهیل می
 et al., 2005) هاي غشایی نقش داشته باشنداي و ساختار پروتئینترجمهتوانند در تنظیم مسیرهاي پساوجود دارند و می جوجهدر 

Grewal.) ها و عملکرد صحیح فتورسپتورها درهاي شبکیه، سازماندهی فضایی سلولطور هماهنگ در تشکیل لایهها بهاین ژن 
براي توسعه سیستم بینایی و سلامت شبکیه  GO:0010842 دهند که مسیرهاي مولکولی مرتبط بانقش دارند و نشان می طیور

 .اهمیت حیاتی دارند

داري طور معنی، بهGO:0035255 (ionotropic glutamate receptor binding)مسیرهاي مرتبط با انتقال گلوتامات، از جمله 
 گلوتامات پیکیونوترو هايگیرنده–دهند که دستگاه انتقال گلوتامات و تعامل لیگاندنتایج نشان میشده یافت شدند. این غنی

تواند به کاهش توان جذب گلوتامات و اختلال در فعالیت ها دارد و اختلال در این مسیرها مینقش اساسی در تنظیم نورون
 .(Zhu et al., 2023) دهنددر سیستم عصبی مرکزي را تشکیل می منجر شود، که پایه انتقال سریع سیناپسی iGluRs هايگیرنده

ل از ها دارد. شواهد حاصعنوان یک پروتئین داربستی پساسیناپسی اهمیت زیادي در توسعه و عملکرد نورونبه SHANK3 ژن
، اختلال در پلاستیسیته mGluR5 بیان باعث کاهش SHANK3 یافته زبرافیش نشان داده که کاهش عملکردمدل جهش

طور کلی اي بهشود، بدون آنکه ساختار نورونی یا رودهدار میهاي انتروآندوکرین سروتونینسیناپسی، و تغییرات در عملکرد سلول
هاي لنه تنها در عملکرد سیستم عصبی مرکزي، بلکه در تنظیم تعام SHANK3 دهند کهها نشان میآسیب ببیند. این یافته

توانند یها منیز اهمیت دارد. با توجه به تشابه مسیرهاي نوروسیناپسی در طیور، این داده جانبی هايبافت در اندوکرین–نورون
یک   NSFژن (.James et al., 2019) هاي گوشتی را نشان دهندجوجهدر توسعه عصبی و عملکرد سلولی در  SHANK3 اهمیت

ATPase  هاي سیناپسی بین اگزوسیتوز و اندوسیتوز، ها است که نقش مرکزي در چرخه وزیکولشده در یوکاریوتمحافظت
به بازیابی و  ATP هاي عصبی و پلاستیسیته سیناپسی دارد. این پروتئین با استفاده از انرژي حاصل از هیدرولیزآزادسازي ناقل

هاي تواند تعامل مستقیم با گیرندهمی  NSFکند. علاوه بر این،ي عصبی کمک میهاهاي حامل ناقلدهی وزیکولچرخه
 NSF کردگذارد؛ اختلال در عملداشته باشد، که بر تنظیم پلاستیسیته و انتقال سیناپسی اثر می AMPAR از جملهنوروترنسمیتر 

 Yang et al., 2024; Beckers) دهدها را نشان میهاي عصبی متعدد مرتبط است و اهمیت آن در فیزیولوژي نوروننیز با بیماري

et al., 1989.) 



 

 

مرتبط با مقاومت در برابر   SNPچندین Chengkou Mountain هايجوجهدر   GWASزمینه پویش کل ژنوم دراي مطالعه
سازي عملکردي نشان هاي غنیبود. تحلیل DLG2 ها ژن را شناسایی کرد که از جمله آن J (ALV-J) ویروس لوکوئوز زیرگروه

هاي کاندید در مسیرهاي مرتبط با تنظیم پاسخ ایمنی، اتصال سلولی و کنترل فرآیندهاي به همراه سایر ژن  DLG2 داد که
هاي فنوتیپی در و تفاوت ALV-J زبان به عفونتدهد تغییرات در این ژن ممکن است پاسخ میتومورزایی نقش دارد، که نشان می

 (.Li et al., 2025) تحت تأثیر قرار دهدهاي طیور مقاومت یا حساسیت نسبت به ویروس را در جمعیت

 هايدهد که این شبکهنشان می DLG2 و  SHANK3،NSFهاي و مشارکت ژن  GO:0035255شدگی مسیردر مجموع، غنی
نورونی، پلاستیسیته  هاي سلولیتوانند بر پاسخمولکولی نه تنها در انتقال سریع گلوتامات و پایداري سیناپسی نقش دارند، بلکه می

نیز تأثیر بگذارند، که این موضوع از اهمیت بالایی در درک عملکرد عصبی و سازگاري در طیور  عصبی–سیناپسی و پاسخ ایمنی
  .گوشتی برخوردار است

 
 .شدههاي انتخاب شناساییهاي مرتبط با نشانهژن آنتولوژي-4شکل 

Figure 3- Gene Ontology of genes associated with identified selection signatures. 

 کلی گیرینتیجه

گوشتی راس  جوجه هايسویهنشان داد که  ADMIXTURE درخت فیلوژنتیک وPCA هاي ژنتیکی و ساختاري شاملتحلیل
تی با وضوح جمعیجمعیتی و درونهاي بینطوري که تفاوت، فرانسوي و آمریکایی داراي تمایز ژنتیکی قابل توجه هستند، به308

ط هاي اجدادي و اختلاهاي اصلاح نژادي، اشتراک لایندهنده اثرات ترکیبی برنامهقابل توجهی مشخص شد. این تمایز بازتاب
مسیرهاي ژنتیکی متعددي را برجسته کردند که تحت  Rsb جمعیتیو بین iHS جمعیتیاي انتخاب درونهنشانه .جمعیتی است

شده در چند گروه عملکردي کلیدي قرار هاي شناساییاند. ژنهاي اصلاح نژادي قرار داشتهسازي و برنامهانتخاب در طی اهلی
، GRHL3 ،RERE، توسعه بافتی و جنینی OSBPL8 ،LRP1B ،CRYM ،PEX14رشد و متابولیسم لیپید و انرژي ؛ گیرندمی

TBX19 ،ZFPM2 ،KLHL1 ،FLNC ،CDYL تشکیل و عملکرد سیستم عصبی و سیناپسی ،SHANK3 ،NSF، DLG2  و تشکیل
 دهندهشده و ناشناخته نشانبینیهاي پیشعلاوه بر این، ژن  DSCAML1 ،PTPRM،LARGE1هاي شبکیه و ساختار سلولی لایه
سازي و انتخاب مصنوعی نه دهند که اهلیها نشان میاین یافته .ی ژنومی مهم با پتانسیل اثرات اقتصادي و تطبیقی هستندنواح



 

 

وسعه عصبی، اند، بلکه مسیرهاي مولکولی حیاتی مرتبط با تتنها تغییرات فنوتیپی در رشد، توسعه بافتی و متابولیسم را شکل داده
 .اندعملکرد سیستم ایمنی را نیز تحت تأثیر قرار داده تکوین جنینی، ساختار سلولی و

اب ها و صفات تحت انتخاند و شناسایی ژنهاي اصلاح نژاد هدفمند قرار داشتهها تحت برنامهسال مورد مطالعه هاي گوشتیجوجه
 جاري داخل کشور نظیر آرینتهاي گوشتی جوجههاي اصلاح نژاد در سازي برنامهاي علمی براي بهینهتواند پایهها میدر آن

دهد صفات رشد، متابولیسم، کیفیت گوشت، سلامت و عملکرد فراهم کند. اطلاعات حاصل از این مطالعه به محققان امکان می
گیري از صورت هدفمند انتخاب و کنترل کنند، مسیرهایی را که تحت انتخاب قرار دارند شناسایی کنند و با بهرهتولیدي را به

 .تر طراحی کنندهاي اصلاح نژادي کارآمدتر و سریعلیدي، برنامههاي کژن
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