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Introduction 1: Ducks are more resilient to unfavorable environmental conditions than other poultry, making 

them less susceptible to disease. They are easy to raise and exhibit rapid growth. To meet the needs of industrial 

duck production, it is essential to develop meat, egg, and dual-purpose strains. This will help determine breeding 

costs and ensure the productivity required by the industry. High weight gain, a lower food conversion ratio, more 

eggs, and high egg fertility are the four main ways that the breeding population and herds should be taken into 

consideration, in accordance with the significance of the economic coefficients of breeding and the relative selection 

of the product. Designing breeding programs for ducks requires first identifying the genomic region linked to 

economic traits in duck populations. The management and breeding sciences should pay attention to the negative 

correlation coefficient with the egg production trait because a rise in one trait will result in a fall in the values of 

another trait. Molecular biology and biotechnology have made significant strides in recent years, giving researchers 

a potent tool for studying animal genetics. Decoding the genome information of this species has been made possible 

by powerful tools like next-generation sequencing technology. Following one another is known as a run of 

homozygosity (ROH). In light of this research, the current study sought to use whole genome sequencing data to 

identify the loci linked to the duck's egg production trait by performing an inbreeding coefficient, identifying the 

ROH Islands, and performing a functional analysis based on gene-set enrichment analysis. 

 

Materials and Methods: There were 581 purebred Peking ducks used in this study. The animals hatched from 

the same batch and are of the same strain. Pronase was used to extract genomic DNA. A wavelength of 260 nm was 

used to measure the amount and concentration of DNA, and a wavelength ratio of 260/280 was used to assess the 

purity and quality of the extracted DNA. All of this information was obtained using a spectrophotometer. On the 

DNBSEQ-T7 platform, this DNA sample was subjected to whole-genome resequencing using a 150 bp paired-end 

read strategy and an average sequencing depth of 2.06×. To conduct additional analysis, the acquired reads were 
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compared to the reference genome of the mallard duck. Using VCFtools (--min-alleles 2, --max-alleles 2) and 

PLINK (--geno 0.05 --maf 0.01 --mind 0.05), we implemented quality control to guarantee data quality. 581 

individuals and 1,111,649 SNPs were retained for additional analysis following quality control. Run of 

homozygosity (FROH) was used to compute the inbreeding coefficient using the PLINK 1.9 program. A ROH 

Island was defined as one percent of the SNPs with the highest frequency in ROH. Assigning SNPs to genes, 

assigning genes to functional categories, and then analyzing the relationships between each functional category and 

the desired phenotype comprise the three main steps of gene set analysis analysis. To assign the genes to functions, a 

gene enrichment analysis was finally carried out using the DAVID software. 

 

Results and Discussion: Based on FROH, the average pekin duck inbreeding coefficient was 0.204. There were 

82,253 ROH segments found in all, with an average of 141 point 50 segments per person. ROH that consisted 

primarily of shorter segments (1–2 Mb) made up roughly 77–85% of all ROH. The larger ROH (>2 Mb) class, on 

the other hand, only made up 22–15% of all ROH segments. Chromosome 1 exhibited the highest ROH (Runs of 

Homozygosity) value, while chromosome 31 showed the lowest. The 91 identified ROH islands covered less than 

1% of the sheep genome, with lengths ranging from 1.60 to 13 Mb. These ROH islands were located across nine 

genomic regions on chromosomes 1, 2, 3, 4, 5, 8, 13, 29, and 35. In this study, we discovered several sets of 

candidate genes associated with the duck egg production trait: COL1A2, FCHSD2, DAZAP1, and NSG1. Pathway 

analysis revealed that the egg production trait was linked to ten biological and gene ontology pathways. Certain 

genes were discovered to be involved in biological pathways linked to skeletal muscle growth and development, 

positive regulation of skeletal muscle fiber development, negative regulation of negative chemotaxis, release of 

sequestered calcium ions into the cytosol, and cellular response to hormone stimulus. These findings are in line with 

some earlier research. taking into account that the economic coefficient of duck egg production is very significant 

and more significant than the weight increase of breeding ducks and economic activity. 

 

Conclusion: The findings of this study showed that the Pekin duck breed's selection processes for economic 

traits over a number of years have resulted in the formation of numerous ROH islands in the duck genome. As a 

result, scanning these regions at the genome level may be an alternate method of identifying genes and related loci 

with economic traits. Additionally, our findings aid in the design and implementation of breeding and conservation 

strategies for study ducks, as well as the understanding of genetic diversity and population demography. 
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 چکیده

در ایو  . شوودموی ضروری محسوو  امری اقتصادی مهم صفات بر مؤثر ژنومی مناطق های دامی، شناساییاردک همچون سایر گونه هایگله در
 اردک در تعداد تخوم با مرتبط کاندیدای خونی ژنومی و تجزیه و تحلیل عملکردی مناطق ژنومیبرآورد میزان ضریب هم حاضر، پژوهش از راستا، هدف

تخمی  ضوریب  یابی شده بودند، استفاده گردید.توالی T7-DNBSEQ پلتفرم وسیلهکه به اردک 630انفرادی ژنومی  باشد. در مجموع، از اطلاعاتمی
با بالاتری  فراوانوی  SNPد از نشانگرهای یک درصفرض، عنوان پیشمحاسبه شد. به PLINKژنومی با برنامه  هموزیگوت خونی، از طریق الگویهم

 DAVIDبا استفاده از برناموه آنلایو   ژنی هایمجموعه سازی. در نهایت، آنالیز غنینددر نظر گرفته شد ROHعنوان جزایر در قطعات هموزیگوت به
 باشود. میوانگی های پیکوی  میدر اردک 204/0یتی شده با الگوی هموزیگوسخونی محاسبهنتایج ای  مطالعه نشان داد که میزان ضریب هم .شد انجام
با طول  ROHجزیره  91همچنی ، مجموع . بود باز نوکلئوتیدی در هر پرندهمگاجفت 52/1 و 141 برابر با هادر اردک شدهمحاسبه ROH طول و تعداد
 ترتیب رویبوه ROH جزایور و کمتری  تعداد که بیشتری ریطودر سرتاسر ژنوم یکنواخت نبود، به ROHمگاباز شناسایی شد. توزیع جزایر  13 تا 60/1

 هایژن بررسی. شد شناسایی بیوشیمیایی و ژنی شناسیهستی مسیر 10 تعداد ژنی، هایمجموعه تفسیر شدند. در مشاهده 31و  1های شماره کروموزوم
-فرآینود تخموک بوا ارتباط در را مهمی هایلکردعم NSG1 و COL1A2، FCHSD2،DAZAP1 هایژن داد که نشان مناطق ای  در شدهگزارش

تواننود شده براسوا  عملکورد مویهای متعددی که در نواحی شناساییها بر عهده دارند. ژنفسفریله کردن گلیکوپروتئی  تشکیل پوسته تخم و اندازی،
آمده از مطالعات جستجوی پویش کل دستمناطق ژنومی بههای مرتبط با عنوان کاندیداهای تحت انتخا  مطرح باشند. به هر حال، بررسی بیشتر ژنبه

گیورد،  قورار استفاده مورد صفت تعداد تخم تولیدیکننده کنترل ژنتیکی کاروساز درک تواند درهای ای  تحقیق میاستفاده از یافته ژنومی ضروری است.
 های اصلاح نژادی شود.پیشرفت ژنتیکی برنامه باعث تسریع در پرندگان برتر، طریق از اردک ژنتیکی انتخا  که درطوریبه

  
 های انتخا های ژنومی، ژن کاندیدا، نشانهشناسی، دادهآنالیز هستی: های کلیدیواژه

 

 1مقدمه

عنوان های اخیور در کشوورهای مختلوگ، گونوه اردک بوهدر سال
شوود دومی  پرنده اقتصادی گونه ماکیان بعد از مرغ پرورش داده موی

(Sun et al., 2024 سودآوری در صنعت تولید و پورورش اردک بوه .)
هووای ورودی و خروجووی بسوتگی دارد. بنووابرای ، بهبووود بووازده هزینوه

خوراک، مقدار غذای مورد نیاز برای رشد، هزینه تولید و مقدار ضایعات 
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  (.Zhou et al., 2018نیتروژنی را کاهش خواهد داد )
های نژاد پیکی  یکی از نژادهای تجاری معروف دو منظوره اردک

 ,.Liu et alباشد )و با تولید بالای تخم و کارآیی خوراک مصرفی می

2021a .) دلیل گیرد و بوهچی  سرچشمه میکشور ای  نژاد در اصل از
ویژه در اری از کشورهای جهوان بوهگوشت لذیذ و با کیفیتش، در بسی

 ,.Zhu et alشوود )داده میطور گسوترده پورورش ایالات متحده، بوه

دارای بدنی بزرگ با پرهای سفید خالص و پاها و  پیکی اردک  (2020
 دلیل رشد سریع و تولید گوشت زیادها بهنوک نارنجی است. ای  اردک

دهنودگان آل برای پرورشانتخابی ایدهآوری مناسب، درو قابلیت جوجه
دلیل طبیعوت آرام و سوازگار به پیکی های بر ای ، اردکهستند. علاوه
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 ,.Yu et alند )داربالایی نیز محبوبیت  دهندگاندر میان پرورشخود، 

2024). 
و اسوتفاده از  طیور SNPهای های اخیر در تهیه تراشهبا پیشرفت

ها به عنووان نشوانگر، امکوان پوشوش چندشکلی در تک نوکلئوتیدی
های پیشی  از قبیل یابی با وضوح بالاتر که با روشکامل ژنوم و نقشه

نشانگرهای ریزماهواره و یا سایر نشانگرهای بیولوژیکی مقودور نبوود، 
می ها و نواحی ژنوQTLیابی پذیر گردید که بهبود صحت مکانامکان

 کول هایداده از مؤثر بر صفات تولیدی را در پی داشته است. استفاده
 توانوودمووی آن کارگیریبووه و DNA هووایداده کلووی طوربووه یووا ژنوووم
گوردد  اهلی پرندگان نژاد اصلاح در پساژنومی عصر به ورود ساززمینه

(Li et al., 2024). 
هوای یکوی از ابوزار 1(HRO) ژنومی هموزیگوت شاخص قطعات

هوای خوونی ژنوومی براسوا  دادهنوی  پرکواربرد، بورای ارزیوابی هم
هوا، در واقوع ROHشوده در سراسور ژنووم جمعیتوی اسوت. یابیتوالی

باشند که یکسان اجدادی قطعاتی از جنس نوکلئوتید در سطح ژنوم می
رسند و در طوول زموان، بوا هستند و از طریق جد مشترک به ارث می

شووند ر شدن از جد مشترک در اثر پدیوده نووترکیبی شکسوته مویدو
(Gomez-Raya et al., 2015 قطعات .)ROHطور یکنواخوت ها، بوه

هوای کرومووزومی اند و در برخوی از مکاندر سطح ژنوم توزیع نشوده

 ROHیوا نقواط داغ  ROH2ها جزایور شوند که به آنبیشتر دیده می
شود. ای  مناطق، در طول زمان تحت اثر انتخا  مداوم شکل می گفته
ها در جمعیت در اثور فرآینود اند که منجر به تثبیت برخی از آللگرفته
 (.Addo et al., 2021شوند )های انتخا  مینشانه

ترتیب، بیوانگر ، با طول نوکلئوتیدی بلند و کوتاه بهROHقطعات 
اسوت. بوه عبوارت دیگور،  دخونی اجوداهمو های اخیر خونیهم وقوع

ROH دهنده از بی  رفت  تنوع ژنتیکی است. همچنی ، تر نشانکوتاه-

ROH های طولانی به احتمال زیاد در منواطق بوا نووترکیبی پوایی  و
 ROH شووند. قطعواتهای تحت انتخوا  در ژنووم یافوت مویمکان

ریخچه تکاملی، بورآورد سوطح اطلاعات ژنومی در خصوص تخمی  تا
 Liu etکند )های انتخا  در جمعیت را فراهم میخویشاوندی و نشانه

al., 2021bخووونی براسووا  چهووار روش، هم (. ضووریبRun Of 

Homozygosity (ROHF ،)خویشوواوندی روابووط موواتریس (GRMF ،)
 تخموی ( UNIF) هواگامت همبستگی و( HOMF) هموزیگوسیتی میزان
، GRMF) روشنکته قابل ذکر است که برخلاف سوه  ی . اشودمی زده

HOMF  وUNIFوابسوته یآللو یخوونی بوه فراوانوبرآورد هم ی( که برا 
کننوده منعکس یممسوتقطور بوه ROHبور  یمبتنو یبرآوردها ،هستند

یرنود گیقرار نمو یآلل یفراوان یرثأو تحت ت است یگوسیتیسطح هموز
(Almamun et al., 2015.) 

                                                           
1- Run of Homozygosity 
2- ROH Island 

برای  ROHای از قطعات طور گستردهامروزه در حیوانات اهلی به
خونی ژنومی استفاده شده است. ای  مطالعوات تأکیود تعیی  میزان هم

کند که بی  مناطق ژنومی که در معرض انتخا  موداوم هسوتند و می
ROH دارد ) شده ارتباط نزدیکی وجوودشناساییEydivandi et al., 

(. در حقیقت، در مناطق معرض انتخا ، تنوع مولکولی ژنتیکوی 2021
شووود کووه خووونی تشووکیل میمرور جزایوور همکوواهش یافتووه و بووه

هموزایگوسیتی بالاتری در مقایسه با سایر مناطق ژنوم دارند و در بی  
 (.Yurchenko et al., 2018افراد یک نژاد شبیه هستند )

مطالعات مختلگ پویش ژنومی با هدف شناسایی مناطق ژنومی و 
برآورد پارامترهای ژنتیکی مرتبط با کمیت و کیفیت تخوم تولیودی بوا 

های نژاد پیکی  انجام های اصلاح نژادی در اردکاهداف بهبود برنامه
 ;Oluwagbenga et al., 2022; Kroger et al., 2024)شده است 

Zhou et al., 2024)های مورد استفاده در ای  پوژوهش اولوی  . داده
بوا هودف شناسوایی  (Zhou et al., 2024)بار توسط ژو و همکاران 

ناطق ژنومی مرتبط با صفت تولید تخم در سنی  مختلگ با اسوتفاده م
هوای نوژاد پیکوی  ( در اردکGWASاز مطالعات پویش کل ژنوومی )

های خطی مخوتلط بودند. در آن تحقیق از مدل مورد آنالیز قرار گرفته
داری تک نشانگری و از تصحیح بنفرونی بورای تعیوی  آسوتانه معنوی

دار نشانگر توک نوکلئوتیودی معنوی 248مجموع استفاده شده بود، در 
مرتبط با صفت مورد مطالعه گزارش شده است. با بررسی منابع انجوام 

خوونی ژنوومی و الگووی شده، مطالعات مرتبط بوا بورآورد ضوریب هم
باشود. بوا بررسوی ضوریب هموزیگوسیتی در اردک بسویار معودود می

در چهوار نوژاد خونی ژنومی و شناسایی الگوهوای هموزیگوسویتی هم
در  ROHخوونی ژنوومی براسوا  های چینی، میزان ضریب هماردک

 Putian و Liancheng white ،Shanma  ،Jindingنژادهای اردک 

black گوزارش شود. همچنوی ،  06/0و  13/0، 08/0، 14/0ترتیب به
، 1های شماره مشترک در بی  چهار نژاد روی کروموزوم ROHجزایر 

هوای موجوود در ایو  د که بررسوی بیولووژیکی ژنقرار داشتن 21و  3
مناطق با ذخیره چربی، آداپتاسیون، رشد، اندازه بدن و تولیدمثل مرتبط 

(. به تازگی، پژوهشی با هدف برآورد ضریب Lin et al., 2022بودند )
روی نژادهووای اردک  ROHخووونی ژنووومی و شناسووایی جزایوور هم

Chaohu  وJi’an red  کشور چی  انجام شوده اسوت. ایو  محققوان
 144/0و 119/0خوونی برابور بوا گزارش کردند که میزان ضوریب هم

بوود و بیشوتری   Ji’an redو  Chaohuترتیب در نژادهوای اردک بوه
قوورار  33و  10، 2هووای شووماره روی کروموووزوم ROHتعووداد جزایوور 

 (.Lin et al., 2024داشتند )

هوای گذشوته، اردک نوژاد بنابرای ، با توجه به اینکه در طی سال
های طبیعی و مصنوعی قرار گرفته است، احتمال پیکی  تحت انتخا 

رود که بتوان، مناطقی از ژنوم ای  نژاد را شناسایی نمود که تحوت می
چ بر ای ، تا بوه اموروز، هویانتخا  مثبت قرار گرفته بوده باشند. علاوه

 شناسوایی و ژنوومی خونیهم ضرایب میزان پژوهشی در زمینه برآورد
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روی ژنوم اردک نژاد پیکی  انجام نشده است. بنوابرای ،  ROHجزایر 
ژنومی و شناسایی توزیوع  خونیهمهدف پژوهش حاضر، برآورد میزان 

از  اسوتفاده بواهوای نوژاد پیکوی  در سوطح ژنووم اردک ROHجزایر 
 بود.  سراسر ژنوم موجود در SNPهای اطلاعات نشانگر

 

 هامواد و روش
قطعوه  630شده کل ژنوم یابیهای توالیدر پژوهش حاضر از داده

-تووالی(. Zhou et al., 2024اردک خالص نژاد پیکی  استفاده شود )

وسویله به MGI شورکت توسوط paired-end صورتبه ژنوم کل یابی
شوده ژنوتیو تعیوی  هایداده .شده بود انجام DNBSEQ-T7 پلتفرم

بوه آدر   Figshareمورد استفاده در ای  پوژوهش در پایگواه بورخط 
https://doi.org/10.6084/m9.figshare.25001777.v1  در

شده از اینودل جودا شناسایی SNPابتدا نشانگرهای باشد. دستر  می
( فیلتر McKenna et al., 2010) GATKشده و با استفاده از برنامه 

 ,.PLINK (Purcell et alشده بودند. سپس، بوا اسوتفاده از برناموه 

2007 ،)SNPتر یا مسواوی های دو آللی با حداقل فراوانی آللی بزرگ
درصود افوراد دارای ژنوتیو  مشوخص و  95کوه حوداقل در  01/0با 

ذف شودند. در نهایوت، بودند، حفو  شوده و موابقی حو SNPنشانگر 
قطعه اردک بعود از مراحول مختلوگ  581و  SNPنشانگر  1111649

 کنترل کیفیت باقی ماندند. 
 
 خونی ژنومیتخمین میزان هم روش

--ژنومی بوا اسوتفاده از دسوتور خونیهم میزان تخمی  هایروش

homozyg  افوووزار در نرمPLINK  ( 9/1)نسوووخهRun Of 

Homozygosity  .افوزار، سپس، با استفاده از خروجوی نرمتعریگ شد
مطابق  ROHدر فواصل مشخص  1برای هر فرد با استفاده از معادله 

 ,.Al-Mamun et al مووأمون و همکوواران )-روش پیشوونهادی ال

 .( محاسبه گردید2015

 
: تعوداد ROH ،snهوا در SNP: برابر با حداقل تعوداد lکه در آن، 

PSN شده برای هر فورد، های ژنوتیin ،تعوداد افوراد :het  میوانگی :
در  ROH (αدرصد اشتباه مثبوت  :αها و SNPهتروزیگوسیتی تمام 

ضوریب  2( است. در نهایوت، بوا اسوتفاده از معادلوه 05/0ای  مطالعه 
  .برآورد شد ROHFخونی برای هر یک از نژادها براسا  هم

 
در ژنوم هر حیووان و   ROHهای: مجموع طولROHLکه در آن، 

LAUTOها است. میانگی  تعوداد پوشوش : طول کل پوشش اوتوزوم
ROH مگا >3و  2-3، 2-1، 1کمتر از  هایبندیدر فواصل و گروه-

  باز برای هر فرد محاسبه شد. 

 
 ROHشناسایی جزایر 

با بیشتری  فراوانی در ژنوم  ROHمناطق ژنومی مرتبط با قطعات 
شووند. در نظور گرفتوه می ROHیوا جزایور  ROHقاط داغ عنوان نبه

( 9/1)نسخه  PLINKافزار با استفاده از نرم ROHبدی  منظور، جزایر 
و  ROH 50در  SNPبا معیارهای زیر شناسایی شدند. حوداقل تعوداد 

باز در نظر گرفته شد. همچنی  کیلو جفت ROH 100حداقل طول هر 
یک هتروزیگوت در هر پنجوره و فرض محاسبات، حداکثر عنوان پیش

منظور شد. برای شناسایی  ROHشده در محاسبه جزایر دو ژنوتی  گم
کوه طوریاستفاده شود، به PLINKهای خروجی از فایل ROHجزایر 

محاسبه و بر تعداد پرندگان تقسیم  ROHدر  SNPتعداد دفعات ظهور 
و  داشوتند ROHکوه بوالاتری  ظهوور را در  SNPشد. یک درصد از 

بر روی کروموزوم پشوت سور هوم قورار گرفتوه  MAPبراسا  فایل 
 ,.Machová et alدر نظر گرفتوه شود ) ROHعنوان جزایر بودند به

2023.) 
در هوور کروموووزوم براسووا   ROHمحوودوده هرکوودام از جزایوور 

( مشخص شد و CAU_duck1.0جدیدتری  نسخه ژنوم مرجع اردک )
افوزاری هوا، بوا بسوته نورمشده در طول کرومووزوماستخراجاطلاعات 
qqman  برنامهR هوای موجوود در ترسیم شدند. بورای شناسوایی ژن

  Genes 112از پایگوواه اطلاعوواتی بوورخط ROHمحوودوده جزایوور 
Ensemble Database وسوووووووووووووویلهبهBioMart  

(www.ensembl.org/biomart .استفاده شد ) جهت تعیوی  طبقوات
دار از هوای معنوینی و مسیرهای متابولیکی و تنظیمی ژنعملکردی ژ
شناسوووووی ژن هوووووای اطلاعووووواتی شوووووامل هستیپایگووووواه

(http://www.geneontology.org/GO, ) مسیرهای بیوشویمیایی ،
(http://www.genome.jp/kegg/KEGG,  ،)Panther 
(http://www.pantherdb.org ،)BioCyc 
(http://www.BioCyc.org و )Reactome 
(http://www.reactome.orgدر نرم )  افووووزار آنلایووووDAVID 
(bioinformatics.nih.govdavidhttps:///انجام گردیود. ارتبواط )-

دار مسیرهای عملکردی با صوفت تعوداد تخوم تولیودی بوا های معنی
موورد  Fisher’s exact testاستفاده از توزیع فوو  هندسوی و آمواره 

 از آمدهدسوتبه هوایژن عملکرد بهتر یرتفس برایآزمون قرار گرفت. 
 GeneCardsآنلایوووووو  اطلاعوووووواتی هووووووایپایگوووووواه

(http://www.genecards.org)  وUniProtKB 

(http://www.uniprot.org)  شد استفاده.  
 

 نتایج و بحث

خوونی ژنوومی، متوسط فراوانی آللوی نوادر، میوانگی  ضوریب هم
برآورد فراوانی آلل نوادر،  ارائه شده است. 1حداقل و حداکثر در جدول 
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-ای در مطالعات ژنتیک جمعیت مورد استفاده قرار مویطور گستردهبه

هوای رایوج و دلیل اینکه اطلاعاتی در مورد تمایز بی  واریانتگیرد، به
کنود. متوسوط فراوانوی آلول نوادر در حودود نادر در جمعیت فراهم می

خووانی دارد هوم های پیشوی به دست آمد که با نتایج پژوهش 261/0
(2024et al., Shen   میانگی .)ROHF آمده در پژوهش حاضر دستبه

ترتیب بوه در نوژاد پیکوی  ROHFبود. حداقل و حداکثر  204/0برابر با 
هوای خونی ژنوومی در اردکبه دست آمد. ضریب هم 30/0و  145/0
 Shenآورد شده اسوت )بر ROHF 10/0براسا  روش   Kaijiangنژاد

et al., 2024خوونی ای، میوزان ضوریب هم(. همچنوی ، در مطالعوه
گوزارش  Wenchang 056/0در مرغان نوژاد  ROHFبراسا  شاخص 

ای بور روی نژادهوای (. در مطالعوهTian et al., 2023شوده اسوت )
 velvet scoterو   Long-tailedاملهوای اروپوایی شومختلگ اردک

گوزارش شوده اسوت  047/0و  063/0ترتیب برابر بوا به ROHFمیزان 
(Cádiz et al., 2024 رویکردهوای شودید انتخوابی، جمعیوت را از .)

شوود خونی میواینبرگ خارج و باعث افزایش هم-حالت تعادل هاردی
ژاد بیشتر ملمو  است. ای  نتوایج نشوان که ای  حالت در مورد ای  ن

های نژاد پیکی  دارای تنوع ژنتیکوی پوایینی بووده و دهد که اردکمی
دلیل ها اتفا  افتاده است و ای  ممک  اسوت بوهخونی در آناخیراً، هم

 آمیزش بالاتر بی  افراد خویشاوند باشد. 

 
 های نژاد پیکی خونی با روش الگوی هموزیگوسیتی در اردکیب همخلاصه میانگی  حداقل فراوانی آللی و برآورد ضر -1جدول 

Table 1- Summary of Mean minor allele frequency and estimation of inbreeding coefficients with ROH in duck breed 
 

 خونیضریب هم
Inbreeding coefficient 

 نادر یآلل یمتوسط فراوان
Minor Allele Frequency 

 

 نژاد
Breed 

 ROHF میانگی 
ROHAverageF 

 ROHF حداقل
ROHMinF 

 ROHF حداکثر
ROHMaxF 

  

0.204 0.145 0.300 0.261 
 پیکی 
Pekin 

 
ارائه شوده اسوت. در ایو   2در جدول  ROHخلاصه تعداد و طول 
هوای نوژاد پیکوی  بوا در اردک ROH 82253مطالعه از مجموع تعوداد 

مگابواز در هور پرنوده  51/1یانگی  طول و م ROHتعداد  141میانگی  
، تعوداد قطعوات هموزیگووت ژنوومی 3مشاهده شد. همچنی  در جودول 
بندی ارائه شوده ها در چهار فاصله گروههمراه با درصد پوشش ژنومی آن

شده، طوول کمتور از دو های مشاهدهROHدرصد از  78است. بیش از 
بوی  رفوت  تنووع ژنتیکوی دهنده از تر نشانکوتاه ROHمگاباز داشتند. 
هوای طوولانی بوه احتموال زیواد در منواطق بوا ROHاست. همچنی  

شووند هوای تحوت انتخوا  در ژنووم یافوت موینوترکیبی پایی  و مکان
(Zhang et al., 2015.) 

های ژنتیکی تواند تاریخچه، تنگهمی ROHطول و فراوانی قطعات 
های انتخا  را در جامعوه موورد نظور تعیوی  کنود. در هو همچنی ، نشان

توان گفت که آمیزش خویشاوندی در ای  نژاد رایج بوده است. نتیجه، می
گیری افوراد ناشوی از جفوت ROHمناطق هموزیگوت طولانی و توزیع 

 ,.Curik et alنمایود )خویشاوند به فهم تاریخچه جمعیت کمک می

2014 .) 
بر ای ، مناطق ژنومی تحت فشارهای انتخابی زیاد، اغلب تنوع علاوه

دهند. در مطالعواتی کوه ژنتیکی کم و فراوانی هموزیگوسیتی را نشان می
هوای دیگور موورد را در سوطح ژنووم گونوه ROHالگوی تعداد قطعات 

بررسی قرار گرفته است، گزارش شد که انتخوا  ژنتیکوی ممکو  اسوت 
 توزیع تعداد ای  قطعات در سطح ژنوم داشته باشد.نقش مهمی در 
و طوول هوور  ROH، رابطوه بووی  تعوداد کول قطعووات 1در شوکل 

دهود. رابطوه بوی  درصود پوشوش کروموزوم در هر پرنده را نشوان موی
ROHها از الگوی خاصی پیروی نکردنود، هرچنود ها و طول کروموزوم

حودودی بوالاتر  ها تواROHها، نسبت اندازه با کاهش طول کروموزوم
قطعوه(  153) 31در کرومووزوم  ROH(. کمتوری  تعوداد 1رفت )شکل 
 1در کرومووزوم شوماره  ROHکوه بیشوتری  تعوداد حالییافت شد، در

 قطعه( مشاهده شد. 13659)

 

 های نژاد پیکی در اردک ROHخلاصه آمار تعداد مناطق و طول  -2دول ج
Table 2- Summary of statistics on the number of ROH regions and Length of pekin breed duck 

 ROHتعداد قطعات
Number of ROH 

 )مگا باز( ROHطول 
Length ROH 

 نژاد
Breed 

 حداقل
Min 

 حداکثر
Max 

 میانگی 
Average 

 حداقل
Min 

 حداکثر
Max 

  میانگی 
Average  

1 298 141.5 0.503 19/58 1.51 
 پیکی 
Pekin 
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 بندی طولیخلاصه آمار توصیفی تعداد قطعات همزیگوت ژنومی، طول قطعات و درصد پوشش ژنومی در چهار دسته -3جدول 
Table 3- Descriptive statistics of runs of homozygosity (ROH) numbers and lengths (in Mb) by ROH length classes 

 پوشش ژنوم
Genome coverage (%) 

 میانگی  طول
Mean length (Mb) 

 درصد
Percent (%) 

 ROHتعداد 

ROH number 
 ROHطول 

ROH length (Mb) 
40.66 0.704 44.89 36920 0-1 
33.59 1.414 32.96 27117 1-2 
14.09 2.450 12.53 10304 2-3 
11.66 4.556 9.62 7912 <3 

100 1.510 100 82253 
 مجموع
Total 

 
که اهده شد، درحالیمش 32در کروموزوم  ROHبیشتری  پوشش 

دهوود بووود کووه نشووان می 2کمتووری  آن در کروموووزوم شووماره 
بالا ممک  است تحت توأثیر انتخوا   ROHهای با پوشش کروموزوم

هوای مفیود را در مثبت قرار گرفته باشوند کوه در نتیجوه، تجموع آلل
در ای   ROHطور کلی، الگوهای توزیع دهد. بهکروموزوم افزایش می

خونی نژاد مورد مطالعه متناسب با سطح فشار داد که هممطالعه نشان 

هوای تولیود و پورورش انتخابی از نظر صفات اقتصادی و نیز سیسوتم
وضوح نسبت به سایر نژادها در نژاد اردک پیکی  به ROHاست. تعداد 

تر است که به احتمال زیاد آمیزش بی  افراد نزدیک و خویشاوند بزرگ
 Lin et al., 2022; Lin etجام شوده اسوت )در نژاد پیکی  بیشتر ان

al., 2024.) 

 

 
 های نژاد پیکی ها و درصد پوشش هر کروموزوم در جمعیت اردکROHتوزیع تعداد کل  -1شکل 

Figure 1- Distribution of the total number of ROHs and the percentage of coverage of each chromosome in the population of Pekin 

ducks 

 دهد.را نشان می ROHشده با های پوشیدهدهد و خط خاکستری درصد کروموزومها را در هر کروموزوم نشان میROHهای عمودی تعداد کل ستون
The vertical columns show the total number of ROHs per chromosome, and the gray line shows the percentage of chromosomes 

covered by ROH 
 

بوا  SNPهوای بیشوتر یوک درصود از نشوانگرهای برای بررسوی
 ROHعنوان جزایور بیشتری  ظهور در قطعات هموزایگوت ژنومی، به

گ گونوه اردک و در نظر گرفته شد. آستانه مشابهی در مطالعات مختلو
 ,.Tian et al., 2023; Lin et al) مرغ در نظور گرفتوه شوده اسوت

تری برای انتخا  جزایر در ای  مطالعه، حد آستانه سختگیرانه .(2024
ROH جزیره  91طور کلی، منظور شد. بهROH  13توا  63/1با طول 

ناسایی شد که کمتر از سه درصد از ژنووم اردک بوود. بازی شمگاجفت
 ROHدر ژنوم یکنواخت نبوود و بیشوتری  جزایور  ROHتوزیع جزایر 
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قورار  32و  29، 13، 8، 5، 4، 3، 2، 1هوای های شمارهروی کروموزوم
دلیل نوترکیبی، در سراسر ژنوم به ROH(. توزیع جزایر 2داشت )شکل 

ای بوا باشوند. در مطالعوهکسان نمویعدم تعادل پیوستگی و انتخا  ی
در مجموع،  Kaijiangهای نژاد در اردک ROHهدف شناسایی جزایر 

 10باز شناسایی شد که مگاجفت 5/2-5/3با طول  ROHجزیره  168
ژن در محدوده ای  جزایر قرار داشتند که بیشتر در ارتباط با متابولسیم 

 (. Shen et al., 2024بدن و تولید تخم بودند )

-از نکات قابل توجه در ای  پژوهش ای  بود کوه روی کرومووزوم

یافووت  ROH هوویچ جزیووره 34و  30، 27، 26، 24، 22هووای شووماره 
هوای اقتصوادی مهوم و نشدند. ای  موضوع ناشی از آن است کوه ژن

QTLهوا های مرتبط با صفات رشد و تولید کمتر روی ای  کرومووزوم
نویسوی ژنووم اردک هنووز دلیل ناقص بودن حاشیهاند یا بهرفتهقرار گ

هوای فراوان بر روی کرومووزوم ROHاند. بیشتر جزایر شناسایی نشده
 (.2اند )شکل قرار گرفته 32و  29، 8های شماره

 

 
 های نژاد پیکی ردکهای مختلگ ابر روی کروموزوم ROHپلات منهت  توزیع جزایر  -2شکل 

Figure 2- Manhattan plot of the distribution ROH Island on different chromosomes in Pekin duck breed 
 داشتند ROH در کل را ظهور بالاتری  هایی کهSNP از یک درصد دهنده نشان شدهترسیم خط

The values above the line are in the 1% threshold of SNPs incidence in the total number of ROH 
 

های مورد استفاده در پژوهش حاضر مربووط با توجه به اینکه داده
تجزیه و تحلیل های نژاد پیکی  بود، در نتیجه گذار اردکبه سویه تخم

دار مرتبط بوا شناسی و بیوشیمیایی معنیعملکردی و مسیرهای هستی
تر انجام گردید که در ای  بخوش فرآیند تولید تخم مورد بررسی دقیق

 شود.بیشتر بحث می
 و مسیرهای بیوشویمیایی شناسیهستی مختلگ عملکردی طبقات

ارائه شوده  4در جدول  تولید دوره کل در تولیدی مرتبط با صفت تخم
دار مرتبط با تعداد تخم در غاز، شناسی معنیاز مسیرهای هستی است.

 تیوفعال میتنظوو  1یدیومثبوت ترشوح هورموون پپت میتنظ مسیرهای

به دست آمود کوه جوزر فرآینودهای  2میکلس ونیی یدهنده غشاانتقال
های کاندیودای موجوود در ایو  مسویرها، باشد. از میان ژنزیستی می

بیشوتری  ارتبواط را بوا تولیود تخوم  FCHSD2و  CSMD1های ژن
ای که با هدف آنالیز ترانسکریپتوم در تخمودان نشان دادند. در مطالعه

هایی از اویدوکت )مگنوم، ایستمو  و رحوم( در طوول زموان و بخش

                                                           
1- Positive regulation of peptide hormone secretion 

2- Regulation of calcium ion transmembrane transporter 

activity 
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هوای جزر ژن CSMD1مرغ انجام گرفته شده است، ژن تشکیل تخم
 fold change 2/3ومی  دارای دار مرتبط با تشکیل آلبکاندیدای معنی

در  FCHSD2(. همچنوی  ژن کاندیودای Chen et al., 2021بوود )
های ایو  مجموعوه ژنوی قورار داشوت و محصوول ایو  ژن، بی  ژن

پروتئینی مرتبط با کانال کلسیمی است. ای  کانال بوا تیییور پتانسویل 
ون سلولی کلسیم باز شوده و الکتریکی غشار و یا با افزایش غلظت در

شود و سبب برقراری تعادل الکتریکوی پتاسیم به درون سلول وارد می
 بوا ایمطالعوه (. درwww.uniprot.orgشوود )در دو طرف غشار موی

-تخوم هوایاردک در رشد با مرتبط کاندیدای هایژن شناسایی هدف

 Yang) شده است گزارش FCHSD2از ژن  داریمعنی ارتباط گذار،

et al., 2024). 

دار دیگوور موورتبط بووا تعووداد تخووم تولیوودی، مسوویر مسوویر معنووی

بود.  COL1A2کاندیدای  شامل ژن 1 یتوکیس مرتبط با دهیگنالیس
ها و تشکیل استخوان در فسفریله کردن گلیکوپروتئی  COL1A2ژن 

قش کلیدی های استئوبلاست ندر انسان و موش از طریق تفر  سلول
 Sun et. در مطالعوه سوان و همکواران )(Zhou et al., 2020)دارد 

al., 2024داری را بی  ژن ( ارتباط معنیCOL1A2  با صفت تشکیل
 Longyan Shan-maهوای نوژاد مرغ در اردکماتریکس پوسته تخم

 گزارش کردند. 
دار مورتبط بوا تعوداد ای دیگر فرآیندهای زیسوتی معنویاز مسیره
 یعضولان بوریمثبوت رشود ف میتنظوتوان به مسیرهای تولید تخم می

-اشاره کرد. از بی  ژن 3یمنف یهایکموتاکس یمنف میتنظو  2یاسکلت

 DAZAP1و  MPP5های کاندیودای دار در ای  مسیر، ژنهای معنی
هوای انود. ژنتخوم گوزارش شودهدر مطالعات قبلی در ارتباط با تولید 

ای و در هموستازی فیبرهای ماهیچوه MPP5از جمله  MPPخانواده 
نمایند. همچنی ، گوزارش ماتریکس خارج سلولی نقش مهمی ایفا می

هوای توانند با تخریوب بافوتمی MPPهای خانواده شده است که ژن
ای موجووب بازسووازی بنوود و کلاژنووی اطووراف فیبرهووای ماهیچووههووم

ای شوووووند ماهیچووووه یکس خووووارج سوووولولی فیبرهووووایموووواتر
(www.genecards.org) جایگاه ژنی .MPP5 های تحت جزر مکان

 Walugembe etانتخا  نژادهای مرغ مصری گزارش شوده اسوت )

al., 2019ژن شناسایی هدف با ژنومی پویش مطالعه (. همچنی ، در-

 ژن ،Shaoxing نژاد هایاردک در تخم تولید با مرتبط کاندیدای های
 هفتگوی 66 سو  در تخوم تولید تعداد با مرتبط DAZAP1 کاندیدای
 (.Xu et al., 2022) است شده گزارش

را یکوی از  4یبه محورک هورموون یپاسخ سلول شاید بتوان مسیر

                                                           
1- Cytokine-mediated signaling pathway 

2- Positive regulation of skeletal muscle fiber 

development 

3- Negative regulation of negative chemotaxis 

4- Cellular response to hormone stimulus 

اردک دانسوت. در ایو   تری  مسیرهای مؤثر بر فرآیند تولید تخممهم
 پوروتئی  شوند. فسفریلاسویونف فسفریله میهای هدمسیر، پروتئی 

هوای دارد. از بوی  ژن سولولی فرآینودهای از بسیاری در مهمی نقش
را نوام   NSG1تووان ژنمی دار در ای  مسیر مرتبط با وزن تخممعنی

های کاندیدای مرتبط با صوفات از جمله ژن NSG1برد. ژن کاندیدای 
در  NSG1ن ژن کلیودی کوه افوزایش بیواطوریاسوت، به تولید تخم

انوودازی گووزارش شووده اسووت. توسووعه فولیکووول تخموودانی و تخمووک
 کاندیدای هایژن شناسایی هدف با ژنومی پویش مطالعه همچنی  در

 کاندیدای ژن ،Lingxian white نژاد غازهای در تخم تولید با مرتبط
NSG1 است شده گزارش تخم تولید تعداد با مرتبط (Zheng et al., 

2023.) 
 شودهکاندیودای شناسوایی هایژن بیولوژیکی عملکرد به توجه با
 کوه ایو  رسودمی نظر به پژوهش، ای  در صفت تولید تخم با مرتبط
 نژاد پیکی  نقوش در اردک مورد پژوهش صفت فنوتیپی بروز در هاژن
 یکاندیودا هوایژن در موجوود شوکلی چنود بررسوی بوا کنند.می ایفا

 مطالعووات طریووق از صووفت تولیوود تخووم بووا موورتبط شوودهشناسایی
 و پیکوی  اردک در PCR-SSCPو  PCR-RFLPمانند  آزمایشگاهی

 کوار بوه اصلاحی مطالعات برای را آمدهدستبه در صورت تأیید نتایج
 گونوه در هواژن عملکورد بوه مربوط ناقص اطلاعات دلیلبه البته. برد

 مطالعوه، ایو  در استفاده مورد معیتج بودن کوچک همچنی  و اردک
 چنود تحلیول و تجزیوه و بیشتر هاینمونه تعداد با ترگسترده مطالعات
 از اسوتفاده و جدیود مشوابه تحقیقات هایداده ادغام جداگانه، جمعیت
مرتبط با تولید  کاندید هایژن از بهتری درک ترجامع آماری آنالیزهای

 تحقیق ای  نتایج مجموع، در. دکر خواهد ایجاد اردک جمعیت در تخم
 هوایژن شناسوایی جهوت در ارزشوی بوا اطلاعواتی منوابع توانودمی

صوفت مهوم  بورای کاندیودا ژنوومی نوواحی شناسوایی وکننده متمایز
 . آورد فراهم اقتصادی مورد مطالعه
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 مرتبط با صفت تولید تخم در اردک( P˂0.05داری )های ژنی معنیوعهمسازی مجتجزیه و تحلیل غنی -4جدول 

Table 4- Gene set enrichment analysis significantly associated with egg production trait in duck (P < 0.05) 

 شناسیشناسه هستی

GO ID 

 شناسیترم هستی

Term GO 

های تعداد ژن
 موجود در مسیر

No. genes in 

the GO term 

 های مرتبطژن
1d genesRelate 

P-شدهتصحیح 
P-adjust 

 فرآیند بیولوژیکی

Biological process 
    

GO:0090277 
Positive regulation of 

peptide hormone 

secretion 
14 

LAMA2, LAMC2, ITGB3, ITGA2B, 

LAMB4, GP1BA, ITGB8, LAMA1, 

LAMB2, CSMD1 
0.039 

GO:0019221 
Cytokine-mediated 

signaling pathway 
 

GAB2, FOXO1, COL1A2, VEGFA, 

MYC, ZC3H15 
NOX3, FOXO1, FTO 

0.036 

GO:1901019 
Regulation of calcium 

ion transmembrane 

transporter activity 
16 

LOC101803633, AKR1D1, SRD5A3, 

HSD11B2 FCHSD2, SRD5A1, 

LOC101795569, LOC101803865, 

LOC101790812, THYN1 

0.048 

GO:0030241 
Negative regulation of 

negative chemotaxis 
26 

EHHADH, ACOX3, SCD, ACSBG1, 

ACAD8, OXSM, ACSBG2, ACSL1, 

ACOX1, TECR, ACSL5, ACAT2, 

HACD1, FADS1, FADS2, SCD5, 

ELOVL2, DAZAP1, 

0.017 

GO:0051592 
Positive regulation of 

skeletal muscle fiber 

development 
36 

LOC101790524, ALDOB, ALDH7A1, 

ALDH18A1, ASL, MAT2B, ASS1, 

MPP5, CTH, PFKM, PFKL, AADAT, 

GAPDH, CPS1 

0.021 

GO: 0043434 
Response to a peptide 

hormone stimulus 
18 

NSG1, PRKAB2, G6PC2, PRKAR2A, 

PDE3B SH2B2, GYS2, SOCS4, TSC1, 

IKBKB, GSK3B, SORBS1, INSR, SOS1, 

PYGL, SHC4, MAP2K1 

0.023 

GO:0044381 
Glucose import in 

response to insulin 

stimulus 
37 

PLA2G3, ENPP2, LA2G1B, PLB1, 

ENPP6, PLA2G4F, PLD4, PLA2G4B 
0.0209 

 اجزای سلولی

Cellular component 
    

GO:0005886 Plasma membrane 43 

AVPR1B, CDH11, SVIL, CAMK1G, 

PRKCH, ANO4, GAB2, NOX3, PKP4, 

PDCD10, PCDH1, CPNE4, CDH8, 

DLGAP1, PRKG1, MARK1, NLK, 

NKAIN4, PIP4K2A, 
SHROOM2, MYH10, CLDN2 

0.045 

 عملکرد مولکولی

Molecular Function 
    

GO:0005515 Protein binding 95 

CPNE4, ETS1, PRKCH, INTS4, NR4A2, 

MSI2, EBF1, EPHA10, RTEL1, BICD2, 

TJAP1, NMUR2, EXOC5, GLRA1, 

CCDC174, PTPRG, ARHGAP32, 

PRLHR, CMTM6, CMTM7 

0.023 

GO:0003700 
DNA-binding 

transcription factor 

activity 
13 TGIF2, BMPR1A, BAMBI 0.049 

 اند.صورت پررنگ نشان داده شدههای اصلی مرتبط با صفت بهژن 1

with trait are shown in bold.  Main genes associated1  
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 گیری کلینتیجه

یوابی خونی ژنومی بوا اسوتفاده از توالیدر ای  پژوهش، میزان هم
های نژاد پیکی  مورد بررسوی قورار گرفوت. بورآورد کل ژنوم در اردک
 21/0خونی ژنومی براسا  الگوی هموزیگوسیتی میانگی  ضریب هم

خوونی در ای  نوژاد، نشوانگر هم ROHبرآورد گردید. قطعات طولانی 

رسد که انتخا  بورای صوفات اقتصوادی مهوم اخیر است. به نظر می
-در اطراف نواحی هودف انتخوا  موی ROHمنجر به تشکیل جزایر 

عنوان رویکورد توانود بوهرو، پویش ژنومی ای  جزایور مویگردد، ازای 
ت مهوم های مورتبط بوا صوفاها و جایگاهنژجایگزی  برای شناسایی 

 اقتصادی مورد توجه قرار گیرد.
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