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 چکیده

، میزان رشد کوچک بودن اندازه بدن، فاصله نسلی کوتاه بلدرچین به دلیل خصوصیاتی از قبیل :و هدف زمینه مطالعاتی

 یک ژن کاندیدبه عنوان  IGF-I شود.یمآزمایشگاهی استفاده گسترده در مطالعات  طوربهبیشتر و گوشت و تولید تخم  بالا

بررسی چندشکلی ژن  به منظور زمایشاین آ. استاهمیت  زحائهای مختلف در گونهرشد ن بدن و زوصفات  مرتبط با

IGF-I  در مطالعه حاضر رکوردهای مربوط به  :روش کار. انجام گرفتژاپنی صفت وزن بدن در بلدرچین باو ارتباط آن

های خون از نمونهبا کیفیت مطلوب ژنومی  DNAثبت و  مختلف های پرورشیدوره درژاپنی قطعه بلدرچین 110وزن بدن 

-IGF از ژن بازی جفت 465قطعه  تکثیر جهت (PCRمراز )پلی ایزنجیره واکنش .شد پروناز استخراجپروتکل با استفاده از 

I هایرشته فضایی فرم تفاوت روش. استفاده شد ( منفردSSCP) شد گرفته بکار هانمونه یژنوتیپالگوهای  تعیین جهت. 

 .گرفتانجام  SAS افزارنرم GLMرویه  از استفاده ارتباط بین صفت وزن بدن و الگوهای ژنوتیپی باتجزیه و تحلیل آماری 

و  91/50، 27/7 هایفراوانیبا  ژنوتیپی الگوی سه بوده وچندشکل  4اگزون نشان داد جایگاه ژنی  SSCP نتایج نتایج:

 از گیروز 30سن و وزن بدن در  یپیژنوت یالگوها نیب که داد نشان تحقیق یندر ا شده ارائه نتایج .بدست آمد 82/41%

روزگی اختلاف  60 سن درارتباط با تأثیر جنس با وزن بدن  در .(P<0/05) وجود داشت یداریتفاوت معنآماری  لحاظ

در  IGF-Iژن برای بررسی  منتخب گاهیجا پژوهش این به توجهبا  نهایی:گیری نتیجه. (P<0/05)برقرار بودداری معنی

 از تواند به عنوان یکیهمچنین می .دیشمار آمؤثر بر صفت وزن بدن ب یشنهادیپ گاهیجا کیبه عنوان تواند می بلدرچین

 .شودمختلف می هایدر دوره تفاوت وزن بدن باعث که باشد عواملی
 

 چندشکلی ،ژاپنیبلدرچین،  IGF-Iژن بدن، وزن  کلیدی: گان واژ

 
 مقدمه

 که است مسائلی ترینضروری از یکی غذاییمواد تأمین

-تأثیر می آن از و را تحت تأثیر قرار داده بشری جوامع

 حیوانی نیاز، پروتئین مورد غذاییمواد پذیرد. از جمله

 مورد طیور تخم و گوشت نیاز، این تأمین برای و است

 که است سالی چند(. 1392اکبری) است بوده مردم توجه

 در ویژهبه  تولید بخش در گذاریسرمایه به مندانعلاقه

 گرایش مرغ،جز به دیگری هایپرنده سمت به طیور صنعت

بوقلمون،  بلدرچین، به توانمی جمله آن از که اندکرده پیدا

mailto:A.hashemi50@gmail.com
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 .(1384)رجایی اربابی کرد قرقاول اشاره و کبک شترمرغ،

باشد دارای که از خانواده ماکیان می ژاپنیبلدرچین

 جنسی بلوغ، بالا از جمله رشدمنحصر بفردی  هایویژگی

ها و شرایط له نسلی کوتاه، مقاومت به بیماریفاص سریع،

تعداد زیادی پرنده در  نامساعد محیطی، امکان پرورش

-تبدیل ضریب کوتاه، کشیجوجهفضایی محدود، دوره 

 هزینه پایین نگهداری وطرفی  زا واست  پایین غذایی

 بلدرچین باعث شده است که پرورشموادغذایی و درمان 

 کشورها از بسیاری در سودآور و پرُبازده صنعت یک به

و ، شریفی 1996همکاران )نستور و شود تبدیل

 برخلاف(. 1395و همکاران ادهزرستم و 2011همکاران

 شده متمرکز آن روی مطالعات ژنومی بر بیشتر که مرغ

است  گرفته صورت بلدرچین روی اندکی تحقیقات است،

بلدرچین به عنوان یک  .(1394طهمورث پور و همکاران)

ی است اما توالی فراوانپرنده آزمایشگاهی دارای مزایای 

)کاوهارا  کامل شناسایی نشده است طور بههنوز ژنوم آن 

فرایند پیچیده بیولوژیکی است  رشد یک .(2013و همکاران

یک بنابراین ؛ که سنجش کامل آن به آسانی ممکن نیست

ها، ساده و عملی برای ارزیابی میزان رشد جوجه اقدام

 .(2003)آگری و همکارانباشد گیری وزن بدن میاندازه

نتیک، ژ اثر ازناشی  زنده موجوداتبین در  ژنتیکی تنوع

 و 1جهش نتیک و محیط است.ژ متقابلمحیط و اثر 

 3یکیرانش ژنتو  یکیتنوع ژنتایش زمنجر به اف 2یبینوترک

 یهاتیدر جمعنتیکی ژمنجر به کاهش تنوع  و انتخاب

 هایبرنامه یلازمه ژنتیکی تنوع وجودشوند. می یوانیح

 بررسی برای (.2009و همکاران یزه) است نژادیاصلاح

دارد. با  وجود متعددی هایتکنیک ژنوم، سطح در تنوع

 گراناصلاح برای امکان این مولکولی، هایتکنیک پیشرفت

 دارای حیوانات کمتری زمان در تا است شده فراهم

 نشانگرهای .کنند انتخاب را شناسایی و برتر ژنوتیپ

 ماده سطح در را ژنتیکی افراد تنوع و مولکولی تفاوت

                                                           
1 Mutation 
2 Recombination 
3 Random Drift 
4 Insulin-Like Growth Factor 1  

این  (. در1392)نقوی و همکاران دهندیم نشان ژنتیکی

 هایتفاوت آشکارسازی دلیلبه 4SSCP خصوص، نشانگر

توجه  مورد ،های بازییفرد و تکثیر قابل قطعه در کوچک

عنوان یک ژن به  IGF-Iژن  .است گرفته قرار بیشتری

ربی در ماکیان سوخت وساز چ کاندید رشد، ترکیب بدن و

 تحریک اثر در کبد زا IGF-I ژنشناسایی شده است. 

 رشد و متابولیسم در و شودمی ساخته 5هورمون رشد

 وزن با ایزنجیرهتک پپتیدپلی IGF-I است. مؤثر سلولی

 IGF-I است. یدآمینهاس 70 پایه دالتون با 6749 مولکولی

 توسعه و عامل آنابولیکی بوده کاملاً هورمون کی

 هایگونه سایر و پرندگان در وسازسوخت و عضلانی

 انجام . اغلب(1989)بارکا و همکاراناست  دارانمهره

 IGF بهوابسته  هاجوجه بدن در هورمون رشد فعالیت

ی که بر روی امطالعه. طی (2005)لئی و همکاران است

داری بین گرفت ارتباط معنی های گوشتی انجامجوجه

ای، چربی درون ماهیچه صفات با IGF-Iچندشکلی ژن 

)ژو و  ی اسکلتی گزارش شدترکیب بدن و ماهیچه

در  IGF-I ژنبر روی  در بررسی دیگری .(2005همکاران

اگزون در ناحیه  تک نوکلئوتیدی چندشکلی ،ژاپنیبلدرچین

صفات چربی لاشه داری با معنی شناسایی و ارتباط 5

 (.1394)طهمورث پور و همکاران گزارش شد

 تا ماکیان مانند پرندگانی در آن نقش و IGF-I ژن توالی

 روی بر اندکی اطلاعات ولی است شده بررسی حدودی

 بلدرچین در بدن صفت وزن با آن ارتباط و ژن این

 در بیشتر IGF-I ژن اینکه به شده است. با توجه گزارش

لذا است،  بوده مؤثر تولیدی صفات بر روی هاپژوهش

 در موجود هاییچندشکل شناسایی تحقیق این از هدف

و قسمتی از  4با کل اگزون  4ناحیه اینترون  قسمتی از

 6SSCP-PCR تکنیک از استفاده باI-IGF از ژن 5 اینترون

ارتباط آن  و در نهایت ژنوتپیی الگوهای فراوانی برآوردو 

  .استژاپنی بلدرچین در وزن بدن صفت با

5 Growth Hormone 
6 Polymerase Chain Reaction- Single Strand    

    Conformation Polymorphism 
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  هامواد و روش

قطعه  110طور تصادفی از  این پژوهش بهدر  :گیرینمونه

قطعه بلدرچین  64نر و قطعه بلدرچین  46) ژاپنیبلدرچین

 و کشاورزی آموزش و تحقیقات گله تحقیقاتی مرکزماده( 

که  (بناب تحقیقاتی ایستگاه) شرقی آذربایجان طبیعی منابع

 60و  45، 30، 15دارای رکورد وزن بدن برای سنین 

خون از ناحیه ورید های نمونه روزگی بود استفاده شد.

لیتری اخذ شد یک میلی هایاز سرنگ زیربالی با استفاده

 به یخ همراه اضافه گردید و EDTA انعقادو ماده ضد 

 دانشگاه دامی علوم گروه نژاداصلاح و ژنتیک آزمایشگاه

 دمای در DNA استخراج زمان تا و شدند منتقل ارومیه

 .شدند نگهداری گرادسانتی درجه -20

 10از  DNAاستخراج  :DNA و تعیین کیفیت استخراج

انجام پروتکل پروناز با استفاده از  خون کامل میکرولیتر

استخراج شده  DNAکیفیت  .(2007)بایلس و همکارانشد 

  .مورد ارزیابی قرار گرفت 0%/8 با استفاده از ژل آگارز

با  I-IGFابتدا توالی نوکلئوتیدی ژن  :1طراحی آغازگرها

از بانک اطلاعات ژنی  بازیجفت 465طول 

www.ncbi.com  دریافت شد. سپس با استفاده از

اقدام به طراحی آغازگر مناسب  Primer3 plus افزارنرم

اختصاصی  Primer BLAST افزارنرمشد. با استفاده از 

آغازگرها از بودن آغازگرها مورد آزمون قرار گرفت. 

اطلاعات  .دیگرد هیته وزهیوفیبه صورت ل ناژنیشرکت س

 1در جدولمربوط به آغازگرهای اختصاصی طراحی شده 

 . قید شده است
 

Table 1- Primer sequences  

Primer sequence Primer name 

5'-TGGCCCAGAAACACTATGCG -3'  

  

5'-GGGAGAATGCCCATTGGTTG -3'  

Forward  
  

Reverse  

 

                                                           
1 Primers 
2 Denaturation  

پس از سنتز پرایمرها، جهت تعیین دمای  PCR:واکنش

 برایاتصال آغازگرها از گرادیانت حرارتی استفاده شد. 

تکثیر ژن مورد نظر و تعیین دمای اتصال آغازگر به رشته 

. گرفتانجام  مرازپلی هدف واکنش زنجیره ای DNA های

 30شامل  رمیکرولیت 25در حجم نهایی  PCRآنالیز 

 هر پرایمر زمیکرومول ا 10نومیک، ژ DNA زنانوگرم ا

(Sina Gene, Tehran, Iran ،)1  میآنزواحد Taq DNA 

Polymerase ،2/0  میکرومولdNTP ،5/1  میکرومول

2Mgcl و بافر ،x1 (IranSina Gene, Tehran, بود ) تکثیر .

سازی اولیه قطعه مورد نظر با کمک یک مرحله واسرشته

چرخه  35دقیقه،  3مدت گراد بهدرجه سانتی 95در دمای 

درجه  95در دمای  2سازیواکنش اصلی )واسرشته

 58ها پرایمر 3ثانیه، دمای اتصال 40مدت گراد بهسانتی

 40مدت درجه به 72 4ثانیه، دمای توسعه 30مدت درجه به

 5مدت  گراد بهدرجه سانتی 72ثانیه( و توسعه نهایی با 

دقیقه با استفاده از ترموسایکلر بیومترا آلمان بکار گرفته 

 ،PCR از انجام واکنش . بعد(2007)بایلس و همکاران  شد

به  80 با ولتاژ %5/1روی ژل آگارز  واکنش محصولات

 الکتروفورز TAE(X1) بافر زبا استفاده ا ساعت 1 مدت

برای  آمیزی گردیدند،رنگ برمایداتیدیومو با  شده

 PUC19تشخیص اندازه قطعات تکثیر شده از نشانگر 

دستگاه استفاده شد و با استفاده از  Fermentas شرکت

GelDoc انجام گرفت هانمونه برداریعکس. 

 PCRمحصولات تعیین ژنوتیپ  منظوربه :SSCPواکنش

استفاده  های منفردفضایی رشتهفرم از روش چندشکلی 

با  PCRمیکرولیتر از محصول  10برای این منظور  گردید.

، %95دی)فرمام SSCPبارگذاری  میکرولیتر بافر 20

 یلیمEDTA 10،%35/0 انولیس لنیاز، %25/0و برموفنل بل

دقیقه در دستگاه  15مدت  مخلوط شد و به (تریمول بر ل

د قرار داده شد گرادرجه سانتی 95ترموسایکلر با دمای 

تا از به  قرار داده شد یخ هانمونهبر روی  سریعا و سپس

ه مانعت بم DNA های مکملهم چسبیدن دوباره رشته

3 Annealing  
4 Extension/Elongation  

http://www.ncbi.com/
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الکتروفورز  ها از دستگاهبرای مشاهده ژنوتیپ .عمل آید

استفاده  %8ساز واسرشته غیر آکریلامیدپلیو ژل عمودی 

 16مدت به  110ها در ژل آکریلامید با ولتاژ شد. نمونه

 (X5/0) بافر زبا استفاده ا (C18°) اتاقساعت در دمای 

TBE (100 ،میکرومول بوریک اسید  9 میکرومول تریس

در نهایت با  الکتروفورز شدند؛ و (EDTAمیکرومول  1و 

 تعیین ژنوتیپ شدند نقرهنیتراتآمیزی رنگاستفاده از 

 .(2006و همکاران بنبوزا، 2004 )پیپالیا و همکاران

به منظور بررسی اثر الگوهای  تجزیه و تحلیل آماری:

بلدرچین از مدل  وزن بدن مختلف ژنوتیپی بر روی صفت

 .آماری زیر استفاده شد
yijk= μ+ si + gj+ eijk 

 

در  بلدرچینبرای هر  وزن بدنمیزان  ijky در آن که

 میانگین μ ،روزگی 60 و 45، 30، 15ی پرورشی هادوره

 امین جنس، i به مربوط 1ثابت اثرis صفات، فنوتیپی ارزش

 jg به مربوط 2تصادفیاثر j و ژنوتیپ امین ijke راتاث 

، وزن بدن تف. صباشدخطای آزمایش( می( باقیمانده

 مورد GLMبا استفاده از رویه  SAS 9.1افزارتوسط نرم

مقایسات میانگین با استفاده همچنین  ،بررسی قرار گرفت

 مون چند دامنه ای دانکن انجام شد. زآ زا
 

 بحث و نتایج

 DNAجهت تعیین کیفیت  الکتروفورز افقی نتایج

استخراج شده از  ژنومی DNA ،داد استخراجی نشان

 مطلوبی کیفیت آگارز دارایی خون در روی ژل هانمونه

 .(1)شکل بود

 
Figure 1- DNA samples extracted from quail blood 

and DNA quality determination on 0.8% agarose gel  

                                                           
1 Fixed effect  

 اختصاصیدمای اتصال مناسب آغازگرهای  تعیینبرای 

 همین بر و انجام شد شیب دمایی PCRواکنش  IGF-Iژن 

 به طور آغازگرهامناسب ترین دما برای اتصال  اساس

 گرادسانتی درجه 58 دمای، به تارگت اصلی اختصاصی

خوبی  به IGF-I ژن از بازی جفت 465 . قطعهمشخص شد

 خوبی به پرایمرها دهدمی نشان شد که تکثیر PCRتوسط 

 زیرا کردند، عمل اختصاصی کاملاً و نده اشد طراحی

 دیده PCRدر محصولات  غیراختصاصی باند گونههیچ

 .(2نشد )شکل

 

 
Figure 2- Electrophoresis results of PCR products of 

IGF-I gene on 1.5% agarose gel  

 

سه  SSCP محصولات عمودی الکتروفورز از حاصل نتایج

 میدژل پلی آکریلآ روی را 3و  2، 1ژنوتیپی متفاوت  الگوی

از ژن  4اگزون در ناحیه  چندشکلی بیانگر این و داد نشان

IGF-I در ژن  و وجود تنوعIGF-I است یندر بلدرچ 

  (.3شکل)
 

 
Figure 3- SSCP patterns of IGF-I gene on 8% 

polyacrylamide gel 

 

2 Random effect  
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 در آمده دستبه 3 و 2، 1ژنوتیپی  الگوهای فراوانی سه

 ،91/50 ،27/7ترتیب  تحقیق در جمعیت بلدرچین به این

 و فراوانی بیشترین 2 الگوی ژنوتیپی بود که %41/82

 بین ارتباط .داشتند را فراوانی کمترین 1 الگوی ژنوتیپی

 مورد مختلف سنین در وزن بدن صفت و ژنوتیپی هایالگو

 .(2گرفت )جدول قرار بررسی
 

Table 2- LSM comparison the mean of different 

IGF-I gene patterns on quail (gram) body weight 
60-

Days 
45-

Days 
30- 

Days 
15-

Days 
Genotype 

Patterns 
218.33 172.55 a109.11 36 1 
210.16 161.37 b98.04 36.09 2 
212.22 163.04 b99.93 32.41 3 
0.544 0.072 0.016 0.143 P-Value 

  

در طیور در مطالعات بسیاری  IGF-Iچندشکلی ژن 

الگوهای  اثر میانگین مقایسه جدولگزارش شده است. 

بین  که داد نشان وزن بدن بر صفت شده ژنوتیپی مشاهده

 ارتباط معنی 3 و 2 ،1ی ژنوتیپبا الگوهای وزن بدن صفت 

 60و  45، 15پرورشی  هایدورهدر نظر آماری  داری از

 با ژنوتیپی الگوهای بینو ارتباط  مشاهده نشدگی زرو

داری روزگی تفاوت معنی 30در فقط  بدن وزن صفت

نتایج حاصل از آنالیز  توجه به با ( وP<05/0) داشت

 ژنوتیپی الگوی بهترین SAS افزارنرمی آماری در هاداده

 1 الگوی به مربوط وزن بدنیر بر تأثدر ارتباط با 

جنس بر صفت افزایش بدن  در ارتباط با تأثیر .باشدمی

داری تفاوت معنی IGF-Iوزن نیز در ناحیه مد نظر از ژن 

(. P<05/0روزگی وجود داشت ) 60در دوره پرورشی 

نر  بلدرچین هایماده بیشتر از  هایوزن بلوغ بلدرچین

( و 1395)اعرابی و همکاران که با نتایج گزارش گردید

در افزایش وزن روزانه ( 2014و همکاران یالطرابان)

 (.3داشت )جدول وجود مطابقت در مقایسه با نرها هاماده

 

Table 3- LSM mean comparison of quail sex on body 

weight (g) 

60-Days 45-Days 30-Days 15-Days Sex 
a222.58 165.31 99.95 33.22 Female 
b196.26 159.67 99.39 32.86 Male 

0.029 0.417 0.160 0.726 P-Value 

 در SNP7 شناسایی و I-IGF ژن چندشکلی بررسی

 دو لاین در بدن وزن صفت با آن ارتباط و ژاپنیبلدرچین

SS پایین( و )دارای وزن LL (دارای وزن بالا )انجام گرفت .

 موقعیت در SNP یک شده، شناسایی SNPs 21 از

AB292766:c.2293G>A به منجر که داشت وجود 

 به توجه با. شد ایزولوسین به والیناسیدآمینه  جایگزینی

 اثر الگوهای ژنوتیپی بر انجام گرفته آماری آنالیزهای

 هفتگی 6-10 و 4-10 ،10 سنین در وزن بدن صفت روی

(، 2007)موئه و همکاران  داشتوجود ی دارمعنی ارتباط

 تواندمی اخذ شده و ناحیه تکثیر هاینمونه در تعداد تفاوت

. باشد تأثیرگذار شده مشاهده الگوهای تعداد روی بر

 در لاشه صفات با آن ارتباط و IGF-I چندشکلی ژن

 جفت 120 قطعهمورد بررسی قرار گرفت.  ژاپنیبلدرچین

 و تکثیر PSTIمحدودگر  آنزیم توسط IGF-Iبازی از ژن 

 به BB و AA، AB یپیژنوت سه الگوی. داده شد برش

نتایج . شناسایی شد %24 و 35 ،41 هایفراوانی با ترتیب

 ناحیه در IGF-I ژن که داد ها نشانداده تحلیل و تجزیه

 داریمعنی ارتباط ایعضله داخل چربی صفت با 5اگزون 

بر صفت لاشه نیز تفاوت  یر جنستأثدارد. در ارتباط با 

 .(1394)طهمورث پور و همکاران شد گزارش داریمعنی

 ناحیه پروموتور ژن در جدید یک چندشکلی شناسایی

IGF-I  از  جفت هشت رشد در تبا صف ارتباط آنو

انجام  SSCP یکتکن وحشی توسط و سفید ینبلدرچ

 قطعه طول با A→G نوکلئوتیدی تک چندشکلی یک. گردید

سه . شد در ناحیه راه اندازه ژن شناسایی بازی جفت 172

 هاییفراوانترتیب با  به GG و AA، AGالگوی ژنوتیپی 

های یفراوانترتیب با  به G و A و دو آلل %33 و 62 ،5

 .(1395)اعرابی و همکاران آمد بدست %64 و 36 ژنی

 هایجوجه جمعیت در IGF-I ژن بررسی چندشکلی

. انجام شد SSCP( توسط تکنیک Cobb و Rossگوشتی )

 افزایش در AC یپیژنوت تأثیر الگوی دهندهنشان نتایج

 انجام آماری آنالیزهای. ی گوشتی بودهاجوجهوزن 

یر تأثداری در ارتباط با یمعن تفاوت که داد نشان گرفته

 داشتوجود  بدن وزن صفت روی الگوهای ژنوتیپی بر
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 صفات سایر بررسی با همچنین .(2011و همکاران  کدلک)

می  خوراک مصرف و تبدیل ضریب مانند وزن با مرتبط

 گوشت تولید جهتدر  پرورش برای راافراد  بهترین توان

 بومی مرغ در IGF-I ژن چندشکلی بررسی کرد. انتخاب

. انجام شد 1RFLPتکنیک از استفاده با غربی آذربایجان

. گردید شناسایی IGF-I ژن پروموتور ناحیه در چندشکلی

 و 5/25ترتیب  به جمعیت کل در C و A آلل دو فراوانی

 به CC و AA، AC یپیژنوت الگوی سه فراوانی و %75/5

پیریونسی و (شد  برآورد %56 و 39 ،5 ترتیب

در  (مرغتخم) در ارتباط با صفت تولیدی .(1391همکاران

بر روی ژن  RFLPبا استفاده از تکنیک  مرغ نژاد ونچنگ

IGF-I  انجام گرفت. دو آلل پژوهشیA  وB  الگوی و سه

نشان داده شد که شناسایی شد.  BBو AA، ABژنوتیپی 

دارای چندشکلی بوده و  UTR`5در ناحیه  IGF-Iژن 

داری را با یمعنآنالیزهای آماری انجام گرفته ارتباط 

)هویفانگ  داشتمرغ بیان و اندازه تخم صفات وزن پوسته

از طرف دیگر تحقیقات گذشته نشان  .(2010و همکاران

های در گونه وزن بدن با صفت IGF-Iداده است که ژن 

مطالعات متعددی در  .باشدمیمختلف حیوانی در رابطه 

های خصوص چندشکلی و فراوانی آللی موجود در گونه

-IGFمختلف پستانداران انجام گرفته و تأثیر جایگاه ژنی 

I  بر روی عملکرد مورد بررسی قرار گرفته و همگی حاکی

تواند نقش مهمی در افزایش وزن از این است که این ژن می

صفت  (،2010همکارانو  نایر سادلا روگاوهای گوشتی )

صفات بیومتریک در  (،2008)ژانگ و همکاران رشد در بز 

لذا  ( ایفا کند.1391)پوربایرامیان و همکارانگوسفند مغانی 

با صفت وزن بدن در  بررسی نحوه تعامل این ژن

موجب درک بهتر پروسه رشد و عوامل  اپنیژبلدرچین

برای شود می دبنابراین پیشنها .موثر بر آن خواهد شد

های تک نوکلئوتیدی ارتباط بین چندشکلی بررسی وجود

در بلدرچین از یک جمعیت تصادفی  ن بدنزفت وصبا 

 .استفاده شود زنیبزرگتر 

                                                           
1 Restriction Fragment Length Polymorphism 

 گیری کلی یجهنت

یک چندشکلی تک در این پژوهش خلاصه  بطور

مشاهده شد.  IGF-Iن ژجایگاه  زنوکلئوتیدی در بخشی ا

سه الگوی ژنوتیپی مختلف شناسایی شد  IGF-Iبرای ژن 

های بدست آمده حاکی از وجود تنوع ژنتیکی که فراوانی

و  یپیژنوت یالگوها نیبباشد. میژنی در این جایگاه 

آماری  لحاظ از گیروز 30سن فقط در  وزن بدن ارتباط با

چندشکلی فضایی  تکنیک وجود داشت. یداریمعنتفاوت 

 و مناسب ابزارهای از یکی عنوانبه های منفردرشته

می تواند  نوکلئوتیدی تک چندشکلی شناسایی در ینههزکم

-PCR روش از استفاده گیرد. صرفاًمورد استفاده قرار 

SSCP روش سایر باید و نیست کافی تنوع بررسی برای-

ه اینکبا توجه به  .گیرند قرار استفاده مورد نیز دیگر های

ر مرغ د IGF1چندشکلی ژنها،  بررسیدر بیشتر منابع و 

 ن بدن داشته استزو وبا صفات رشد  دارییمعنارتباط 

در بلدرچین نیز منتخب برای این بررسی بنابراین جایگاه 

عنوان یک جایگاه پیشنهادی مؤثر بر صفات  ممکن است به

 ژن که آنجایی از همچنیند. به شمار آی زن بدنومرتبط با 

IGF-I با  و باشدمی رشد محرک عوامل از یکی عنوانبه

 این که اثراتی و IGF-I هورمون مهم نقش بهتوجه 

 بررسی دارد، تولیدی و اقتصادی مهم صفات بر هورمون

 در IGF-I ژن از جایگاه این در متنوع هایژنوتیپ

-در رابطه با سایر جایگاه بیشتر ژاپنی و تحقیقاتبلدرچین

ساز اطلاعات تواند زمینههای ژنی و دیگر صفات می

هر چه بیشتر  ژادناصلاحریزی برای فیدی جهت برنامهم

  این پرندگان شود.
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Introduction: In order to take advantage of breeding programs and productivity of poultry and other 

domesticated animals, it is essential to assess genetic variability and study the strategies to preserve 

genetic diversity. The Japanese quail is widely used as a model for animal research purposes in 

laboratory studies because of its small body size, short intergeneration interval, high growth rate, 

production of more eggs and meat. Although, Japanese quail has various benefits as a laboratory bird, 

but its genome sequence is not accessible now. The genome sequence of Japanese quail will deliver 

important genomic resources to accelerate different studies and to authenticate divergent lines of 

Japanese quail. Growth is a complex physiological pathway that occurs from fertilization until 

maturity in birds. Insulin-like growth factor I (IGF-I) gene is one of the most important candidate 

genes in different species which can affect the performance traits because of its function in 

metabolism and growth. IGF-I is a 70 amino acid polypeptide hormone with endocrine, paracrine, 

and autocrine effects. It has been reported that there is association of genetic polymorphisms of the 

IGF-I gene with growth traits in the poultry. There are relatively few reported studies about the 

relation between genetic markers of the IGF-I gene and body weights in quails. The objective of this 

study was undertaken to identify polymorphisms of the IGF-I gene using PCR single-strand 

conformational polymorphism (PCR–SSCP) analysis and to evaluate association of these 

polymorphisms with body weight in the Japanese quail.  

Material and methods: For doing this research, body weight of the 110 quails under study (46 males 

and 64 females) in different ages were collected. All data were collected from the Natural Resources 

Research Center of East Azerbaijan. The data included the identification of the animal, year of birth, 

sex, body weights at 15, 30, 45 and 60 days. Genomic DNA was extracted from 10 μl of blood in 

presence of Pronase (Bailes et al. 2007) and stored in EDTA-coated tubes and placed immediately 

inside an ice box and transferred to the laboratory. The samples were stored at -20 until DNA has 

been extracted. The quality and quantity of extracted DNA were measured by %0/8 agarose gel 

electrophoresis. PCR was done for amplifying a fragment in size of 465 bp of IGF-I gene. The PCR 

primers for the IGF1 gene were designed based on GenBank. PCR primers of IGF-I gene was 

mailto:A.hashemi50@gmail.com
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mentioned in Table 1. The PCRs were carried out in 25 μl volumes containing 1 unit Taq DNA 

Polymerase, reaction buffer 1X (Sina Gene, Tehran, Iran), 1/5 mM MgCl2, 0/2 μM each of dNTPs, 

10 μM of each primer (Sina Gene, Tehran, Iran) and 30 ng of genomic extracted DNA as template. 

PCR was performed using the T-professional thermal cycler. The thermal profile consisted of 3 min 

at 95°C, followed by 35 cycles of 40 s at 95°C, 30 s at 58°C and 40 s at 72°C, with a final extension 

of 5 min at 72°C. Amplification was carried out in Mastercycler (Bailes et al. 2007). PCR products 

were detected by electrophoresis on %1/5 agarose gel containing ethidium bromide and were 

visualized in a gel documentation system with a UV transilluminator. PCR products were mixed with 

20 μl of denaturing loading dye [95% deionized formamide, %0/35 xylene cyanol, %0/25 

bromophenol blue and 10 mM EDTA] in a total volume of 10 μl. The mixture was denatured at 95°C 

for 15 min and was snap chilled on ice. The electrophoresis was performed in 0.5X TBE buffer (Tris 

100 mM, boric acid 9 mM, EDTA 1 mM) at room temperature (18°C) and constant 110 V for 16 h. 

Polyacrylamide gels were stained with silver according to the protocol described (Benbouza et al. 

2006). A statistical model included the mean of population, fixed effect of the sex, random effect of 

the genotype patterns and residual random term was done by using GLM of SAS software to find the 

association between the SSCP genotype patterns of PCR products with the body weights. Significant 

differences among means of different genotypes were calculated using Duncan method in the GLM 

program and P-values of 0.05 were considered statistically significant.  

Results and discussion: The investigation of candidate genes is one of the foremost techniques to 

reveal whether definite genes are associated with the economic traits in animals. We successfully 

amplified the exon 4 of the IGF-I gene. All extracted DNAs from quail blood samples yielded a 

specific single band PCR product without any nonspecific band. Therefore, the PCR products were 

directly used for SSCP analysis. The results of SSCP showed that this population was polymorphic 

at the studied loci and three different genotypes with frequencies of 7.27%, 50.91% and 41.82%, 

respectively were observed in the examined quails (Figure 3). The results indicated that the exon-4 

of IGF-1 gene is polymorph and there was a significant difference (P<0.05) between the genotype 

patterns and body weight on 30 days. However, for association of gender effect on body weight, there 

was a significant difference (P<0.05) in the age of 60 days. Also the average daily gain in females is 

more than males in different ages.  

Conclusion: The goal of this study was to determine genetic polymorphism of IGF-I gene in Japanese 

quail. According to this research, the selected locus for investigating of IGF-I gene in quail can be 

considered as a locus that effects on body weight and growth rate of quails. It can be also measured 

as the factor that cause of difference of body weight in different periods.  
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