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  چکیده

. هدف مطالعـه حاضـر،   در کنترل اشتها، تعادل انرژي و توزیع ذخیره چربی در بدن نقش دارددالتونی است که  کیلو 16ن یک پروتئیلپتین  
رأس بره از یک گله و در سن تقریباً یکسان در سه گـروه   133بود. براي این منظور تعداد  3هاي احتمالی این ژن در ناحیه اگزون  شناسایی آلل

هاي فنوتیپی بـر   گیري یري و انجام اندازهگ برولامرینو مورد استفاده قرار گرفتند. پس از خون ×آمیخته افشاري B4و  B1و نسل افشاري خالص 
 لاشـه  ماندن ساعت 24 از بعدگاه و دنبه  ها کشتار شدند. وزن لاشه بعد از کشتار و وزن ران، سردست، قلوه رأس از آن 85روي دام زنده، تعداد 

شناسـایی   SNPیـابی و دو   تـوالی (هاي) احتمالی، مستقیما  SNPجهت شناسایی  PCRنمونه از محصولات  30بدست آمد. تعداد  سردخانه در
که بـه ترتیـب قطعـاتی بـه      AIwN I و Hpa IIکمک دو آنزیم برشی  و به RFLPیابی نشده به روش  هاي توالی شدند. تعیین ژنوتیپ نمونه

شـکلی   مشاهده شد. این چنـد  AAو  GG ,GAاول سه ژنوتیپ   کنند، انجام شد. در چندشکلی ایجاد می 111و  463و  132، 147، 295طول 
)Codon:142 Glu>Argشکلی بعدي داري داشت. چند دار و بر ارتفاع جدوگاه تأثیر نزدیک به سطح معنی ) بر میزان چربی پشت تأثیر معنی 
)Codon:196 Glu>Argنوتیپ ها، داراي دو ژ ) در میان نمونهGG  وGA بدست   بود و با اندازه طول بدن ارتباط نشان داد. بر اساس نتایج

تر مـورد تأییـد قـرار گیـرد، چنـد شـکلی اول        آمده، مطالعات گذشته و نیز در صورتی که ارتباط این تغییرات با صفات ذکرشده در سطحی وسیع
 قرار گیرد.  تواند در برنامه انتخاب دام به کمک نشانگرها مورد استفاده می

 
 .SNPچند قلوزایی، کیفیت لاشه، گوسفند افشاري، هورمون لپتین،  کلیدي:هاي  واژه

 

    4 3 2  1مقدمه
در کروموزوم چهار گاو و گوسـفند و کرومـوزوم    )LEPژن لپتین (

کنـد کـه    را کد می ژن پروتئینیاین . )17(هفت انسان واقع شده است 
هـاي بافـت چربـی     کیلودالتون است و در سـلول  16لکولی آن وزن مو

شود. این پروتئین، در کنترل اشـتها، تعـادل انـرژي، رانـدمان      بیان می
و لـذا   )7(تولید و نیز توزیع و چگونگی ذخیره چربی در بدن نقش دارد 

کنـد   نقش مهمی را در تنظیم وزن بدن و رشد در پستانداران ایفـا مـی  
. خاموش بودن ژن لپتین در بدن و عدم ترشح آن سبب بروز چاقی )4(

  شود.   می
دهـد   ) را افزایش میGHلپتین در نشخوارکنندگان هورمون رشد (
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 .)14(که این هورمون در تنظـیم میـزان ذخیـره چربـی دخالـت دارد      
هـاي اولیـه روي ایـن ژن نشـان داد کـه نشـانگر ریزمـاهواره         بررسی

BM1500   ــاو، در فاصــله ــار گ ــوزوم چه ــع در کروم ــاز  6/3واق کیلوب
هـاي   . این نشانگر با انـدازه )16(تر از ژن لپتین قرار گرفته است  پایین

گوشـتی غیرخویشـاوند    رأسی گاو نـر  154چربی لاشه در یک جامعه 
مشـاهده   LEPهـایی در ژن   جهـش . )6(داري نشان داد  ارتباط معنی

به سن کشتار رسیده  شود تا گاو گوشتی زودتر شده است که باعث می
 مطالعـات متعـددي بـه    .)5(و ماربلینگ بیشتري در لاشه توسعه یابـد  

در   هاي تک نوکلئوتیدي موجود در این ژن منظور شناسایی چندشکلی
) 17 و13، 12، 9، 8، 4، 2، 1) و گوسـفند ( 6 و 4نژادهاي مختلف گاو (

هـا بـا صـفات مختلـف      انجام شده است و ارتباط برخی از چندشـکلی 
   .)16 و 9، 8، 3، 2، 1بررسی شده است (

 بـاز  جفت16275 طول به ،)NC_019461( گوسفند در LEP ژن
 اسـید  193 داراي حاصله پروتئین. است اینترون 2 و اگزون 3 داراي و

ژن،  ایـن  در تاکنون. است) باز جفت 579 کننده کد ناحیه طول( آمینه
 شـده  گـزارش  کننده کد ي ناحیه در 5شکلی تک نوکلئوتیدي چند 17

                                                             
5- Single nucleotide polymorphysm 

  پژوهشهاي علوم دامی ایران  نشریه
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  1396 پاییز 3، شماره 9نشریه پژوهشهاي علوم دامی ایران جلد      364

 دگـر نـوع   از يبعـد  مـورد  ده و 1معنی  نوع هم از مورد هفت که است
-17275( بـاز  جفـت  2731 ،3 اگـزون  ناحیـه  کـل  طول. است 2معنی

 در(  بـاز  جفـت  360 اگـزون،  ایـن  کننـده  کـد  ناحیه طول و) 13547
 تـا  و شروع 13544 نوکلئوتید از که است) باز جفت 357 دیگر ایزوفرم

 کدون) 118 یا( 119 از که اگزون این در. دارد ادامه 13903 نوکلئوتید
 نـوع  از SNP یـک  و معنی نوع دگر از SNP هفت است، دهش تشکیل

ــم ــزارش  هــــــ ــی گــــــ ــده معنــــــ ــت شــــــ  اســــــ
)http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/443534(.  

 از کـه  بـوده  ایـران  وزن سـنگین  گوسفندان جزء افشاري گوسفند
 نـژاد  این در قلوزایی دو اهمیت زیادي دارد. میزان گوشت تولید لحاظ
 ایـن  در شـیرگیري  از وزن و رشد سرعت تولد، وزن و بوده توجه قابل
بـا توجـه بـه    . اسـت  توجه قابل ایران نژادهاي سایر با مقایسه در نژاد

 را مهمی نقش تواند گوشت، نژاد مذکور می تولید مناسب براي پتانسیل
 1386وري در سال  براي افزایش بهره. ایفا کند قرمز گوشت در تأمین

ن چندقلوزایی به این نـژاد گردیـد.   در دانشگاه زنجان اقدام به انتقال ژ
) از گوسـفند نـژاد   FecBبه دنبال اجراي طرح انتقال ژن چندقلوزایی (

برولامرینـو،   ×هاي افشاري برولامرینو به نژاد افشاري و ایجاد آمیخته
در واقع ترکیب ژنتیکی جدیدي ایجاد شد. تحقیـق حاضـر، بـا هـدف     

در  LEP  ژن 3گـزون  شکلی تک نوکلئوتیدي در ناحیه ا شناسایی چند
برولامرینو) و  ×هاي افشاري هاي این ترکیب ژنتیکی جدید (آمیخته بره

هاي خالص افشاري و تأثیر آن بر برخـی صـفات لاشـه انجـام      نیز بره
  شد.

  ها روش و مواد
رأس بره تقریبـا هـم    133جمعیت مورد بررسی: در این تحقیق از 

ي ( نسل اول تلاقـی  رأس بره آمیخته افشار 96ماهه) شامل  11سن (
رأس  11برولا مرینـو)،   ×برگشتی نژاد افشاري با آمیخته هاي افشاري

هـاي   هاي نسل چهارم تلاقی برگشـتی نـژاد افشـاري بـا آمیختـه      بره
رأس بره خالص افشـاري متعلـق بـه گلـه      26و  برولا مرینو ×افشاري

اصلاح نژادي گوسفند افشاري گروه علوم دامـی دانشـکده کشـاورزي    
گاه زنجان استفاده شد. این سه گروه ژنتیکی در ادامه این نوشـتار  دانش

بـرده    و افشـاري نـام   B4، نسـل  B1به ترتیـب تحـت عنـاوین نسـل     
  شوند. می

صفات فنوتیپی مورد مطالعه: صفات بیـومتري (مـرتبط بـا رشـد)     
هـاي سـونوگرافی    شامل: ارتفاع جدوگاه، طول بـدن و دور سـینه؛ داده  

و  13و  12بـین دنـده    4عمـق عضـله راسـته   و  3ضخامت چربی پشت
  گاه و دنبه.  صفات لاشه شامل: وزن لاشه، ران، سردست، قلوه

                                                             
1- Synonymous 
2- Missence  
3- UBF (Ultrasonography Back Fat)  
4- ULMD (Ultrasonography Loin Muscle Depth) 

هـاي   گیري صفات: در بخش صفات بیـومتري، انـدازه   نحوه اندازه
مربوط به صفات طول بـدن (حدفاصـل بـین آخـرین مهـره گـردن و       

ینه سینه (محیط دور سینه در ناحیه قدامی س آخرین مهره پشت) و دور
اي؛ و ارتفاع جـدوگاه (فاصـله بـین     وسیله متر پارچه ها) به پشت دست

سطح موازي با ستون فقرات تا کف زمین در محل شانه و چسبیده بـه  
گیري شـد   دست سمت راست) با استفاده از کولیس فلزي بزرگ اندازه

)10(.  
 و 12بین دنـده   راستهعضله عمق ضخامت چربی پشت و   صفات

) که Sonovet 600 )Medison, USAتوسط دستگاه اولتراسوند  13
براي تهیه تصویري صاف و دست آمد.  مگاهرتز بود، به 5داراي پروب 

شفاف باید ناحیه مورد بررسی فاقد مو و پشم باشد. به این منظور پشم 
هاي باقیمانده در ناحیه بین دنـده   ها انجام شد و سپس پشم چینی بره

وسط تیغ تراشیده شد. براي حرکـت بهتـر پـروب بـر روي     ت 13و  12
از ژل مخصـوص سـونوگرافی اسـتفاده شـد. سـپس      نظر، ناحیه مورد 

ضـبط گردیـد. بـا    ها سـونوگرافی شـده و تصـاویر مربوطـه      تمامی بره
هـاي مناسـبی از    عکـس  )Scion Image )15افـزار    از نـرم  اسـتفاده 

 ).1(شکل  گیري نواحی موردنظر تهیه شد تصاویر براي اندازه
گیري صفات لاشه شامل: وزن لاشـه، سردسـت، ران،    براي اندازه

 24 تحمـل  از هـا پـس   بـره  : B1 هاي نسل گاه و دنبه در مورد بره قلوه
 از پس ها رأس از آنها کشتار شدند. لاشه  85 و توزین گرسنگی ساعت
 24 مدت به و منتقل بندي گوشت بسته شرکت یک به و توزین رکشتا

 و خارج سردخانه از ها لاشه سپس شدند. سردخانه نگهداري در ساعت
 لاشـه  و نـیم  گردیدند تقسیم راست و چپ نیمه دو به طول از با دقت
 به مذکور لاشه نیم استفاده گردید. لاشه هاي اندازه تعیین جهت راست

 و تقسـیم  دنبـه  راسـته و  گـاه،  ردسـت، قلـوه  س ران، گـردن،  قطعات
که امکان  B4هاي خالص افشاري و نسل  در مورد بره شد. گیري اندازه

ها وجود نداشت، براي برآورد مقادیر مربوط به این صفات از  کشتار بره
روابط رگرسیونی بین صفات سونوگرافی عمق عضله راسـته و صـفات   

توسـط خرمتـایی و همکـاران    لاشه استفاده شد. این روابط رگرسیونی 
پژوهش حاضر محاسبه شده  B1هاي  هاي بره ) و با استفاده از داده11(

  گزارش شده است.و 

  
به کمک دستگاه  راسته عمق عضله و چربی پشت گیري ضخامت اندازه - 1 شکل

  اولترا سونوگرافی
Figure1- Measurement of UBF and ULMD with ultrasound 
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هاي  ) جهت مدل2012گزارش شده توسط خرمتایی و همکاران ( R2و  MSEرگرسیونی بین صفات سونوگرافی شده و برخی صفات لاشه به همراه   روابط - 1جدول 

  1بینی صفات لاشه پیش

Table 1- Regression relations between ultrasound traits and some carcass traits along with MSE and R2 reported 
by Khorramtaie et al. (2012) for predicting carcass traits1 

 صفت
Trait 

UBF ULMD ULMA 
b ثابت R2 MSE  ضریبb ثابت  R2 MSE  ضریبb ثابت R2 MSE  ضریب

 ران
Femur 

5.36 6.21 0.29 1.63 1.8 2.5 0.34 1.5 2.31 0.52 0.55 1 

گاهقلوه  
Flank area 

2.61 4.03 0.3 0.64 -0.25 1.87 0.48 0.47 0.55 0.35 0.61 0.35 

 سردست
Shoulder 

2.4 4.9 0.34 0.8 -0.74 2.12 0.47 0.64 0.01 0.41 0.64 0.44 

 وزن لاشه
Carcass weight 

16.5 22.37 0.37 14.5 2.39 9.6 0.5 11.4 5.55 1.87 0.71 6.9 
 ).P<0.01( باشند دار می % معنی1شده در سطح  فاکتورهاي وارد 1

1 Imported factors are significant at 1% level (P<0.01). 
  

هاي خون از  : جهت تهیه نمونههاي خون از نمونه  DNAاستخراج
اسـتفاده   EDTAسی حاوي ماده ضد انعقـاد   سی 5دار  ونوجکت خلاء

هـا در ظـرف    گیري از سیاهرگ وداج صورت گرفت و نمونـه  شد. خون
تـا زمـان    هـاي خـون   ونـه محتوي یخ به آزمایشگاه منتقـل شـدند. نم  

گـراد نگهـداري    درجـه سـانتی   20در دماي منهـاي   ،DNA استخراج
-هـاي خـون بـه روش فنـول     از تمـام نمونـه   DNAشدند. استخراج 

  DNAکلروفرم تعدیل شده انجام شد. براي تعیـین کمیـت و کیفیـت    
) Thermo Scientific®, UKاستخراج شـده از دسـتگاه نـانودراپ (   

  .استفاده شد
 هاي تک نوکلئوتیدي در ژن مـورد بررسـی: بـه    شکلی چند تعیین

مـورد نظـر در     هاي تـک نوکلئوتیـدي ژن   شکلی منظور شناسایی چند
توده مورد بررسی ابتدا آغازگر اختصاصی براي تکثیر ناحیه مـورد نظـر   

 .Primer3(v افزار آنلایـن    ) به کمک نرم3(ناحیه کد کننده اگزون 
شـرح زیـر بـود: آغـازگر      آغازگرهـا بـه   طراحی شد. توالی این(0.4.0
و فرودسـت    " AGGAAGGATGGTGTGGAA 3́ '5"فرادست

" "5' AAAGGATGCCCACATAGG 3'.   هر مخلوط واکـنش
)lµ	25 ــامل ــر،    20) ش ــر پرایم ــول از ه ــانوگرم  50پیکوم  DNAن

بود. برنامه lµ 05/0 MgCl2آماده و  lµ 5/12Master Mixژنومیک، 
دقیقـه بـا دمـاي     5اسرشتگی اولیه به مـدت  زمانی به ترتیب، مرحله و

C˚95 ،30  :چرخه شامل سه مرحلهC˚95  ثانیـه، دمـاي    40به مدت
ثانیـه و یـک    40بـه مـدت    C˚72ثانیـه و   30به مدت  C˚58اتصال 

در  PCRدقیقه بـراي انجـام    5به مدت   C˚72چرخه گسترش نهایی 
  نظر گرفته شد.

حیه مورد تکثیر از ژن (هاي) احتمالی موجود در نا SNPشناسایی  
انجام شد. این  PCR نمونه از محصولات 30مورد نظر، با تعیین توالی 

وسیله شـرکت مـاکروژن کـره جنـوبی انجـام شـد. مجموعـه         کار به

 CLC Mainافـزار  کمـک نـرم   ها، به دست آمده نمونهه هاي ب توالی
Workbench 5 شناسایینوکلئوتیدي   هاي تک  شکلی بررسی و چند 

یـابی نشـده از روش    تـوالی   محصـولات   بـراي تعیـین ژنوتیـپ    شدند.
RFLP1 دهنـده منـاطق    هـاي بـرش   کار آنزیم استفاده شد. براي این

ترتیـب   ایـن  افزار مذکور شناسایی شدند و بـه  مورد نظر به کمک نرم
  مورد استفاده قرار گرفت.  AIwN Iو  Hpa IIهاي  آنزیم
هاي ژنی، ژنوتیپی  فراوانی ها: محاسبه تجزیه و تحلیل آماري داده 

 Popgeneواینبرگ به کمک نرم افزار  -و بررسی وجود تعادل هاردي
V=1.32     هـاي فنـوتیپی و    انجام شـد. تجزیـه و تحلیـل آمـاري داده

و رویـه   SAS V=9.2ژنوتیپی و ارتباط بـین آنهـا توسـط نـرم افـزار      
GLMSELECT  اس براس  ها مانده انجام شد. آزمون نرمال بودن باقی

جـز   ویلک نیز براي هر یک از صفات انجام شد. بـه  -شاخص شاپیرو
دو صفت ضخامت چربی پشت و وزن دنبـه کـه نرمـال نبودنـد، بقیـه      

صفت تبدیل لگاریتمی انجـام و از   صفات نرمال بودند. در مورد این دو
مقایسـه    هاي تبدیل شده (نرمال) در تجزیه و تحلیل استفاده شد. داده

  کرامر انجام شد.   -با استفاده از آزمون توکی ها نیز میانگین
  است از: عبارتمورد استفاده مدل آماري 

 
  µ، مشاهدات مربوط بـه هـر یـک از صـفات     Yijklmnoکه در آن 

و  B1گروه ژنتیکی (افشاري، نسل  امین i اثر groupiمیانگین جامعه، 
 j=2, 3, 4, 5, 6, 7, 8( ،typekسن مـادر ( امین  jاثر  agej، )B4نسل 

جـنس  امـین   lاثـر   k= 1,2,3 ،(genuslتیپ تولد حیوان (امین  kاثر 
ژنوتیـپ   امـین  mاثـر  l= 1,2 ،(g1mحیوان داراي دو سطح نر و ماده (

 nاثر m= 1,2,3 ،g2n) داراي سه سطح 297G>A(1شماره   SNPدر

                                                             
1- Restriction fragment length polymorphysm 
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 ،n=1,2 ) داراي دو سطح459G>A( 2 شماره SNP امین ژنوتیپ در
g1×g2  اثر متقابلSNP  ،هاي شناسایی شده برهمβ   ضریب تابعیـت

 Xijklmno(وزن تولـد)،   Xي  بسته ) از متغیر همYصفت مورد بررسی (
میــانگین  بســته در هــر یــک از حیوانــات،  مقــدار متغیــر هــم

ضریب تابعیت صفت مـورد بررسـی    X ،γي  بسته مشاهدات متغیر هم
)Yاز متغیر هم ( بسته  Z )ر زمـان رکـوردگیري  ها د سن بره ،(Zijklmno 

میـانگین   ،در هـر یـک از حیوانـات    Z  بسـته  مقدار متغیـر هـم  
  باشد. اثر اشتباه آزمایشی می Z ،eijklmnoي  بسته مشاهدات متغیر هم

گونه که در مـدل آمـاري نشـان داده     ذکر است که همان لازم به
عنوان متغیـر   یري بهشده است، از وزن تولد و سن بره در زمان رکوردگ

 ها استفاده شد. در تجزیه و تحلیل داده 1کمکی
  

  نتایج و بحث 
اي از ژن لپتـین شـامل بخشـی از     در پژوهش حاضر، تکثیر قطعه

)، LEPاز تـوالی ژن   13417 -13546(توالی نوکلئوتیـدي   2اینترون 
) و 13547-13903(تـوالی نوکلئوتیـدي     3کننده اگزون کل ناحیه کد

-13990(تـوالی نوکلئوتیـدي    3کننده اگزون  ناحیه غیر کدبخشی از 
قطعه تکثیر شـده بـین   عبارت دیگر،   به) با موفقیت انجام شد. 13904

جفـت بـاز) و    574از این ژن قـرار دارد (  13990تا  13417نوکلئوتید 
در قطعـه تکثیـر شـده در ایـن پـژوهش از       3کننـده اگـزون   ناحیه کد

  است. 487تا  130نوکلئوتید 
را در  PCR، باندهاي حاصـل از الکتروفـورز محصـولات    2شکل 

دهد. با توجه به طول قطعه تکثیـر شـده    ها نشان می تعدادي از نمونه
نشـانگر   600و  500دست آمده بین دو بانـد   جفت باز )، باند به 574(

  ).2قرار گرفت (شکل  bp100 مولکولی 
  

  
 ، 2 اینترون از شامل بخشی PCRباندهاي حاصل از الکتروفورز محصولات  -2شکل 
یک و نیم  ) بر روي ژل آگارزUTR )bp 574`3 ناحیه از بخشی و 3 اگزون کل

و بقیه  bp (DNA 100( 100نشانگر  )Mاول از سمت چپ(ستون  چاهکدرصد. 
 هاي مورد بررسی ) باند مربوط به تعدادي از نمونه3و  2، 1ها ( چاهک

Figure 2-Banding of electrophoresis of PCR products 
containing part of intron 2, exon 3 and part of the 3` UTR 

region (bp574) on agarose gel (1.5%). The first well on the left 
(lane M) is DNA marker 100 (100 bp) and the rest of the wells 

(1, 2, 3, 4, 5 and 6) are corresponding numbers of analyzed 
samples  

                                                             
1- Covariate 

 
 هـا، دو  یابی تعـدادي از نمونـه   پس از بررسی نتایج حاصل از توالی

 ). ایـن چنـد  3مورد چندشکلی تک نوکلئوتیدي شناسایی شـد (شـکل   
قطعـه تکثیـر شـده     459و  297هـا در نوکلئوتیـدهاي شـماره     شکلی

) قــرار داشــتند NCBIدر  LEPتـوالی   13866و  13714(نوکلئوتیـد  
  3کننـده اگـزون    ا در ناحیـه کـد  ه شکلی ). هر دوي این چند2(شکل 

) بـه  CGGآرژنـین ( قرار داشـته و هـر دو سـبب تغییـر اسـید آمینـه       
 شـوند  ) مـی 3(شـکل   196و  142هـاي   ) در کـدون CAGگلوتامین (

)ENSOART00000002607.1  هر دوي ایـن .(SNP   هـا قـبلا در
 .اند ثبت شده 2NCBIسایت 

 RFLPروش  یابی نشده به کمـک  هاي توالی تعیین ژنوتیپ نمونه
). 5و  4انجـام شـد (شـکل      AIwN I و Hpa II 3و دو آنـزیم برشـی  

ــزیم  ــپ  AIwN Iآنـ ــایی ژنوتیـ ــراي شناسـ ــل از  بـ ــاي حاصـ هـ
SNP13875G>A که قطعه تکثیـر شـده را در    طوري استفاده شد به

دهـد.   (درحالت وجود جهـش) بـرش مـی    463محل نوکلئوتید شماره 
 الکتروفـورز محصـولات   باندهاي حاصـل از تصویر مربوط به  4شکل 

، که برش آنزیمـی  5ستون شماره   دهد. این هضم آنزیمی را نشان می
) و GAها صورت گرفته، ژنوتیـپ هتروزیگـوت (   در یکی از کروموزوم

) GGها، که برشی اتفاق نیفتاده است، ژنوتیپ توالی مرجع ( سایرستون
ه هـاي مـورد بررسـی مشـاهد     در نمونه AAدهد. ژنوتیپ  را نشان می

 نشد.  
هضم آنزیمـی  باندهاي حاصل از الکتروفورز محصولات  ،5شکل 

شـده را در   این آنزیم، قطعـه تکثیـر  دهد.  نشان میرا  HpaIIبا آنزیم 
و  295حالت مشابه مرجع در دو ناحیه (یکی در محل نوکلئوتید شماره 

دهـد ولـی در حالـت     ) برش می427دیگري در محل نوکلئوتید شماره 
). لذا محصولاتی 427حیه (در محل نوکلئوتید شماره جهشی در یک نا

جفـت   295) داشته باشـند یـک قطعـه    GGکه ژنوتیپ مشابه مرجع (
جفـت بـازي را    147جفت بازي و یـک قطعـه    132بازي، یک قطعه 

کنند. دو قطعه آخر قابـل تشـخیص از هـم نخواهنـد بـود و       تولید می
شـد.   جفـت بـازي مشـاهده خواهنـد    150بصورت یک قطعـه حـدود   

طور هسـتند و    این 5 و 4، 3، 2، 1 محصولات مربوط به ستون شماره
هـا   دارند. در ژنوتیپ هتروزیگوت، در یکی از کرومـوزوم  GGژنوتیپ 

شـود.   انجام می 427هر دو برش آنزیمی و در دیگري تنها برش ناحیه 
جفـت بـازي و یـک     295جفت بازي، یک قطعـه   427لذا یک قطعه 

 GAژنوتیـپ   4شود. ستون شماره  مشاهده میجفت بازي  147قطعه 
دهـد کـه    را نشان مـی  AAژنوتیپ   6شماره   را دارد و سرانجام ستون

   روي داده است. 427برش آنزیمی تنها در ناحیه 
 

                                                             
2- http://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRJNA179263)) 
3- Restriction enzyme 
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را دارند ولی توالی  GGیف اول و سوم ژنوتیپ قطعه تکثیر شده: توالی رد 297شکلی تک نوکلئوتیدي در نوکلئوتید شماره  چند: PCR .Aبررسی توالی محصولات  -3 شکل

را دارند ولی توالی  GAقطعه تکثیر شده: توالی ردیف اول و سوم ژنوتیپ  459شکلی تک نوکلئوتیدي در نوکلئوتید شماره  : چندBدهد.  را نشان می GAردیف دوم ژنوتیپ 
هاي این ژن و محل تقریبی آنها مشخص  : در قسمت بالاي شکل چند شکلیCن ژن قرار دارند. ای 3شکلی هاي ژن لپتین در اگزون  است. اکثر چند GGردیف دوم ژنوتیپ 

هاي مربوطه آنها در پایین  (کدون) و اسید آمینه DNAدهند. تغییرات نوکلئوتیدي توالی  هاي شناسایی شده در این پژوهش را نشان می شکلی هاي تیره چند شده است. فلش
  شکل نشان داده شده است.

Figure 3- PCR product sequences, A: single nucleotide polymorphisms in 297th nucleotide of amplicon; the first and third sequence 
rows are the genotype GG but the second row is GA genotype. B: single nucleotide polymorphisms in 459th nucleotide of amplicon; 
the first and third rows of the sequences are GA genotype but the second row is GG genotype. Most of polymorphisms in the leptin 
are located in the exon 3 of the gene. C: At the top of the figure polymorphism of this gene and their approximate location is shown. 

Dark arrows indicate the polymorphisms identified in this study. Changes in the nucleotide sequence of DNA (codon) and their 
respective amino acids is shown at the bottom. 

 
 SNPواینبرگ در دو  -فراوانی ژنوتیپی، آللی و بررسی تعادل هاردي - 2 جدول

Table 2- Genotypic Frequency, Allelic Frequency and Hardy-Wienberg Eq. of SNPs 

  داري سطح معنی
P-value  

  کاي اسکور
2χ 

 فراوانی آللی
Allelic frequency 

 فراوانی ژنوتیپی
Genotypic frequency 

 نوع
Specification 

SNP موقعیت   
SNP Positon A G AA GA GG 

0.0000  20.877 0.2 0.8  0.1 0.19 0.71 Missence 13713G>A 
0.37 0.798 0.08 0.92 0.0 0.15 0.85 Missence 13875G>A 
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 آنزیمهضم آنزیمی با باندهاي حاصل از الکتروفورز محصولات  - 4شکل 

AIwNI  یک و نیم درصد. چاهک اول از سمت چپ(ستون  بر روي ژل آگارزM( 
) باند مربوط به 5و  4، 3، 2، 1ها ( هکو بقیه جا DNA )bp 100(100نشانگر 

و  GAژنوتیپ  5چاهک شماره  دهد. هاي مورد بررسی را نشان می تعدادي از نمونه
   GGهاي قبلی ژنوتیپ  چاهک

Figure 4-Bands of digested PCR products by AIwNI enzyme 
on 1.5 % agarose gel. The first well on the left (column M) is 
DNA marker 100 (100 bp) and the rest of the wells (1, 2, 3, 4 
and 5) are analyzed samples. Well 5 is the GA genotype and 

rests of the wells are GG.  
 

هـا و   ها را در کل دادهSNPفراوانی ژنوتیپی و آللی این  2جدول 
دهـد. در   مـی  ها را به تفکیک گروه ژنتیکی نشان این فراوانی 3جدول 

و  GG ،GAایـن ژن، هـر سـه ژنوتیـپ      13713جایگاه نوکلئوتیدي 
AA     دو ژنوتیـپ  13875مشاهده شد ولـی در جایگـاه نوکلئوتیـدي ،

GG  وGA  شناسایی شد ولی ژنوتیپAA .مشاهده نشد 
  

 
 HpaIIهضم آنزیمی با آنزیم باندهاي حاصل از الکتروفورز محصولات  - 5شکل 

نشانگر  )Mو نیم درصد. چاهک اول از سمت راست(ستون  بر روي ژل آگارز  یک
١٠٠)100 bp (DNA و بقیه ستون ) باندهاي مربوط به ) 6و  5، 4، 3، 2، 1ها

 6و  5، 2هاي شماره  چاهک دهد. تعدادي از نمونه هاي مورد بررسی را نشان می
 GAژنوتیپ  3شماره   و چاهک AAژنوتیپ  4و  1، چاهک شماره GGژنوتیپ 

  .دهستن
Figure 5- Bands of digested PCR products by HpaII enzyme 

on 1.5 % agarose gel. The first well on the right (column M) is 
DNA marker 100 (100 bp) and the rest of the wells (1, 2, 3, 4, 

5 and 6) are analyzed samples. Well 2, 5 and 6 are the GG 
genotype, well 3 is GA and 1 and 4 are AA genotype. 

 
  هاي شناسایی شده به تفکیک گروه ژنتیکیSNPواینبرگ  -هاردي تعادل فراوانی ژنوتیپی، آللی و بررسی - 3 جدول

Table 3- Genotypic Frequency, Allelic Frequency and Hardy-Wienberg Eq. in different groups  
SNP موقعیت   
SNP Positon 

 نوع
Specification 

 گروه ژنتیکی
Genetic group 

 فراوانی آللی
Allelic frequency 

 فراوانی ژنوتیپی
Genotypic frequency 

  داري سطح معنی
P-value  

  کاي اسکور
2χ GG GA AA G A 

13713G>A Missence 
B1 0.7 0.22 0.08 0.81 0.19 7.003 0.008 
B4 0.54 0.18 0.27 0.64 0.36 4.8077 0.02 

 0.0001 14.747 0.15 0.85 0.11 0.08 0.81 افشاري

13875G>A Missence 
B1 0.88 0.12 0.0 0.94 0.06 0.349 0.554 
B4 0.82 0.18 0.0 0.91 0.09 0.053 0.818 

 0.537 0.38 0.12 0.88 0.0 0.24 0.76 افشاري
 

اي دیگـر  ه ـ بیشتر از ژنوتیپ SNPدر هر دو  GGفراوانی ژنوتیپ 
هاي جایگـاه   بود. این ژنوتیپ همان ژنوتیپ توالی مرجع است. ژنوتیپ

واینبـرگ   -در جمعیت مورد بررسـی، در تعـادل هـاردي    13713ژنی 
اسـت،   اینکه ژنوم نژاد خارجی وارد این جمعیت شده نبودند. باتوجه به

مـا  هم زده باشد. ا هاي ژنوتیپی را به تواند تعادل فراوانی لذا این امر می
در جمعیت مـورد بررسـی، در تعـادل     13875هاي جایگاه ژنی  ژنوتیپ
اینکه تـا زمـان پـژوهش حاضـر،      واینبرگ بودند. با توجه به -هاردي

هاي انتخاب و اصلاح نژادي این   موضوع چربی پشت و لاشه در برنامه
تواند  ها می گله مورد توجه نبود، لذا تفاوت تعادل و عدم تعادل این آلل

  باشد. دلیل تعداد نمونه و یا تصادفی بوده بهبیشتر 
هاي ژنتیکی مختلف  ها در گروهSNPها در هر یک از  فراوانی آلل

) در A، بیشترین فراوانی آلل جهشـی ( 13713متفاوت بود. در جایگاه 
و کمترین فراوانی این آلل در گروه افشاري مشاهده  B4گروه ژنتیکی 

بیشترین فراوانی آلل جهشـی و   ، گروه افشاري13875شد. در جایگاه 
 B4کمترین فراوانی را داشت. از نظر محتواي ژنتیکی، گـروه   B1گروه 
درصد تشابه ژنتیکی با گـروه افشـاري دارد. ایـن تشـابه در      96حدود 

تـر بـود کـه     درصد است. بـر ایـن اسـاس منطقـی     B1 ،75مورد گروه 
ري بـا هـم   مشابهت بیشـت  B4هاي آللی در دو گروه افشاري و  فراوانی

رسد یکی از دلایل عدم مشاهده این تشابه فراوانی  نظر می داشتند. به
 عبـارت دیگـر، بـه    تواند اندازه نمونه باشد. به می  آللی در این دو گروه

و افشاري، فراوانی آللـی در ایـن    B4ها در دو گروه  دلیل تعداد کم دام
  هاي بزرگتر تعمیم داد.  توان به نمونه ها را نمی گروه
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شـکلی در نـواحی    هاي متعددي با هدف شناسـایی چنـد   پژوهش
و   بوشـه مختلف این ژن در نژادهاي مختلف گوسفند انجام شده است. 

اولین گزارش تنوع آللی را در گوسفند ارائه کردنـد. آنهـا    )2(همکاران 
و بخشی  3اگزون  ،2، اینترون 2شکلی نوکلئوتیدي نواحی اگزون  چند

رأس) و  69ژن لپتین را در گوسفندان نژاد سـافوك (  3́UTRاز ناحیه 
یـابی مسـتقیم انجـام دادنـد و سـه       روش توالی رأس) به 70دورست (

SNP2 اینتـرون  در مورد ، دو )A103G, C154T( ناحیـه  در کـی ی و 
3'UTR )C617Gموفـق بـه    )1(برزگر و همکـاران  . کردند ) مشاهده
در  این ژن 2در اینترون  T165Cو  A113Gشکلی  دو چند شناسایی
 گوسفند بـومی ایـران (نژادهـاي شـال، زنـدي و زل) شـدند.      سه نژاد 

هـاي شناسـایی شـده در    SNPگونه که ذکر شد، هـیچ یـک از    همان
مذکور در ناحیه اگـزون سـه (ناحیـه مـورد بررسـی پـژوهش         پژوهش

  حاضر) قرار نداشتند. 
شـکلی تـک    طالعات متعددي به بررسـی و شناسـایی چنـد   در م 

در پژوهش ژاوو و نوکلئوتیدي در ناحیه اگزون سه پرداخته شده است. 
 LEPي ژن 3هاي اگـزون  SNPکه با هدف شناسایی  )17(همکاران 

رامنی، مرینو، کوپ ورس، کوریـدال،  در شش نژاد گوسفند نیوزیلندي (
یابی انجام شـد،   و توالی PCR-SSCPو به روش  1دورست و سافوك)

مشاهده شد. کـه   SNPدر مجموع پنج الگوي ژنوتیپی مختلف و چهار 
آمینـه   معنی بوده و سبب تغییر در اسـید  ها دگرSNPسه مورد از این 

هوانگ . دارندقرار  144و  120، 105هاي  ها در کدونSNPشدند. این 
شکلی نواحی اگزون دو، اینترون دو  نیز در بررسی چند )8(و همکاران 

 اگزون سه در چهار نژاد گوسفند سـافوك، تکسـل، دورسـت و تـن،     و
) و A99G, G115A, C150T, C171Tدر اینتـرون دو (  SNPچهار 
 ییشناسـا ) G271A, C316T, G387Tدر اگـزون سـه (   SNPسـه  

تحقیـق   در .ندآمینـه شـد   اسـید  ییـر سبب تغ SNPکه هر سه  نمودند
این ژن (شامل  3شکلی کل ناحیه اگزون  دیگري با هدف بررسی چند

جفت باز در گوسـفند   2731کننده) به طول  کننده و غیر کد بخش کد
Nilagiri16973شـکلی   ، دو چندG>A 17476  وC>T    مشـاهده

هـا جدیـد بـوده و در    SNPمعنی بودنـد. ایـن   شد که هر دو از نوع هم
دام  60ده بودند. در مطالعه مذکور کـه روي  مطالعات قبلی مشاهده نش

ــدا محصــولات حاصــل از   ــه  PCRانجــام شــد، ابت ــوط ب دام  12مرب
هـاي موجـود،   SNPها و شناسایی  یابی شده و پس از آنالیز توالی توالی

کمـک   هاي شناسایی شده) بـه SNPها (براي  تعیین ژنوتیپ سایر دام
 SNPسه  )13(محمود و همکاران  .)4(انجام شده است  RFLPروش 

در  In/Del2از نـوع   SNPکننـده و دو   از نوع دگر معنی در ناحیه کـد 
 4و نعیمـی  3در گوسفند نژاد نجـدي  LEPژن  3اگزون  UTR′3ناحیه 

                                                             
1- Romney, Merino, Coopworth, Corriedale, Poll, 
Dorset and Suffolk  
2- Insertion/Deletion 
3- Najdi  

، چهار مورد قـبلا  SNPعربستان سعودي شناسایی نمودند. از این پنج 
در نژادهاي دیگر شناسایی شده بود ولی یک مـورد بـراي اولـین بـار     

 4( SNP 6در بررسـی دیگـري،    )12(گزارش شد. محمود و همکاران 
 3و دو مـورد از نـوع هـم معنـی) در اگـزون       مورد از نوع دگـر معنـی  

یونس و همکاران همین کشور شناسایی کردند.  5گوسفندان نژاد هري
هایی از کل ایـن ژن   شکلی تک نوکلئوتیدي بخش در بررسی چند )9(
در  SNPمرینـو یـک    -گوسفندان آمیخته آواسیجفت باز) در  4883(

) A476Gو ( A314G( 3در اگــزون  SNP) و دو C11T( 2اگــزون 
ایـن تحقیـق    3شناسایی شـده در اگـزون    SNPشناسایی نمودند. دو 

هـاي   شـد. چندشـکلی   159و  105آمینـه در کـدون    سبب تغییر اسید
اگرچـه در ناحیـه اگزونـی مشـابه      شناسایی شده در پـژوهش حاضـر،  

هیچ یـک از آنهـا مشـابه مـوارد     ولی  هاي مذکور قرار داشتند پژوهش
  مذکور نبود.

شـکلی   در بررسی چند )3(در گاو گوشتی نیز بوچانان و همکاران 
) بـا  Cژن لپتین که جایگزینی باز سیتوزین ( 2تک نوکلئوتیدي اگزون 

آمینـه آرژنـین بـه     سبب تغییـر اسـید  را مشاهده کردند که ) Tتیمین (
سیستئین شد. بررسـی فراوانـی آللـی بـین نژادهـا نشـان داد کـه در        

اي بیشتر اسـت در حالیکـه در نژاده ـ   Tنژادهاي انگلیسی فراوانی آلل 
Continental  آللC شود.  بیشتر مشاهده می  

دهد که ژن  هاي قبلی ذکر شده نشان می پژوهش حاضر و بررسی
LEP  داراي چند شکلی بالایی است.3بخصوص در ناحیه اگزون ،  
  

  شده با صفات مورد بررسی هاي مشاهده ارتباط چندشکلی
 هاي توصیفی مربـوط بـه   صفات مورد بررسی و آماره 4در جدول 

  است. شده هر یک نشان داده
داري اثرات ثابـت   تجزیه واریانس مورد استفاده براي بررسی معنی

صفات بیـومتري  نشان داد که اثر گروه ژنتیکی بر کار رفته در مدل  به
) ولـی بـر صـفات    P>05/0دار ( شده مورد بررسی معنی و سونوگرافی

باشد. اثـرات   )) میP≥12/0داري ( دار (نزدیک به معنی لاشه غیر معنی
داري براي هـر یـک از صـفات در     دار و یا نزدیک به معنی ثابت معنی

در مواردي که نزدیک  p-valueاست. مقدار  نشان داده شده 5جدول 
 داري بوده، جلو اثرات و در داخل پرانتز آورده شده است. به معنی

بسته وزن تولد و سن بره در زمان رکـوردگیري   اثر متغیرهاي هم
صورت متغیر کمکـی در مـدل وارد شـده بودنـد بـر صـفت        بهنیز که 

داري نداشت. براي صفت طول بـدن   سونوگرافی چربی پشت اثر معنی
داري  تنها یکی از این متغیرها (سن بره در زمان رکوردگیري) اثر معنی

 دار بود. لذا به داشت. اثر این متغیرها بر سایر صفات مورد بررسی معنی

                                                                                 

4- Naeimi 
5- Herri 
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هـاي مختلـف از    هـاي صـفات بـراي ژنوتیـپ     منظور مقایسه میانگین
کرامـر   -هاي حداقل مربعات (یا تصحیح شده ) و روش توکی میانگین

شـود، در   مشاهده می 6گونه که در جدول  ). همان6استفاده شد (جدول
: در صفت میزان SNP (13714G>A)هاي مختلف مربوط به  ژنوتیپ

 AAکه ژنوتیپ  طوري شاهده شد؛ بهداري م چربی پشت تفاوت معنی
کمتـرین میــزان چربـی پشـت را بـه خــود      GAبیشـترین و ژنوتیـپ   

). میـزان  P=01/0دار بود ( اختصاص دادند که از لحاظ آماري نیز معنی
، در بین دو ژنوتیپ دیگر (کمتر از ژنوتیپ GGچربی پشت در ژنوتیپ 

AA  و بیشتر از ژنوتیپ(GA داري با آنها  قرار داشت ولی تفاوت معنی

بـه   GA و GGنداشت. همچنین در صفت ارتفـاع جـدوگاه، ژنوتیـپ    
ترتیب کمترین و بیشترین مقـدار را داشـتند و تفاوتشـان نزدیـک بـه      

هاي با بیشـترین   عبارت دیگر بره به. )P=09/0(داري قرار داشت  معنی
هاي با ارتفاع  ارتفاع جدوگاه چربی پشت کمتري داشتند و برعکس بره

 یـت با ظرف يها بره اه کمتر، چربی پشت بیشتري را داشتند. البتهجدوگ
 بـا  یـا  شـد  تکمیل رشدشان ظرفیت اینکه از بعد معمولا کوچکتر جثه
 ـ   یکنزد نسـبت بـه    یشـتري ب یشدن به حداکثر رشـد از انباشـت چرب
  .باشند می برخوردار جثه درشت هاي بره

 
  هاي توصیفی صفات مورد بررسی آماره - 4جدول 

Table 4- Descriptive statistics of traits 
 صفت
Trait 

 تعداد مشاهده
N 

خطاي معیار ±میانگین    
Mean ± SE 

 ضریب تغییرات
C.V 

 دامنه
Range 

متر) سونوگرافی چربی پشت (سانتی  
UBF (cm) 

122 3.51 ± 0.115 36.10 1.00-7.43 

متر)  سونوگرافی ضخامت عضله (سانتی  
ULMD (cm) 

122 23.33 ± 0.321 15.18 13-31.25 

متر) (سانتی ارتفاع جدوگاه  
Withers height (cm) 123 71.29 ± 0.393 6.11 44-81 

متر) (سانتی طول بدن  
Body length (cm) 

123 48.71 ± 0.389 8.86 38-64 

  متر) (سانتی دور سینه
Chest perimeter (cm) 

123 99.34 ± 0.754 8.42 80-124 

 وزن لاشه (کیلوگرم)
Carcass weight (kg) 

123 24.78 ± 0.396 17.71 13.1-37.2 

 وزن ران (کیلوگرم)
Femur weight (kg) 

122 7.66 ±  0.122 17.55 3.2-12 

 وزن سردست (کیلوگرم)
Shoulder weight (kg) 122 4.21 ± 0.091 23.82 2.3-7.1 

گاه (کیلوگرم) وزن قلوه  
Flank area weight (kg) 122 4.11 ± 0.079 21.25 2.15-6.9 

 وزن دنبه (کیلوگرم)
Fattail weight (kg) 122 1.36 ± 0.044 35.69 0.4-2.6 

 وزن تولد (کیلوگرم)
Birth weight (kg) 129 5.31 ± 0.080 17.23 3.24-7.7 

در زمان رکوردگیري (روز) سن بره  
Age of recording lamb (day) 129 326.53± 1.464 5.09 255-380 

 
تنها در صفت طـول   SNP(13866G>A)هاي مربوط به  وتیپژن

کـه   طـوري  )؛ بهP=077/0داري داشتند ( بدن تفاوتی نزدیک به معنی
طـول بـدن بیشـتري را     GAطول بدن کمتر و ژنوتیـپ   GGژنوتیپ 
 داشت.

 ژن نوکلئوتیـدي  شـکلی  چنـد  بررسـی  در )3(بوچانان و همکاران 
) T(تیمـین   بـا ) C( ینسـیتوز  بـاز  جایگزینی که کردند مشاهده لپتین

 ـ 2اگزون  در) سیستئین به آرژنین آمینه اسید تغییر( در گـاو   ینژن لپت
بـا   Tنژاد گاو گوشـتی مـرتبط اسـت. آلـل      4با میزان چربی لاشه در 

با لاشه هـاي بـا چربـی کمتـر      Cتر مرتبط بود و آلل  هاي چرب لاشه
ي لپتـین بـالاتري   mRNAسـطوح   Tتر). حیوانات هموزیگوت  (لخم

که سیستئین بیشتري بـه   Tتوان نتیجه گرفت که آلل  داشتند، لذا می
کند، فقـدان جزئـی عملکـرد بیولـوژیکی را توجیـه       پروتئین اضافه می

 . کونونـوف )3( تواند موتاسیون سببی به شمار آید کند و بنابراین می می
 کیفیـت  صـفات  بـر  مذکور SNP تأثیر بررسی نیز در) 15( همکاران و

شناسایی کردنـد.   TT, TC و CC ژنوتیپ ی، سهگوشت گاو گوشت در
 دو بـه  نسـبت  TT ژنوتیـپ  بـا  حیوانـات  مشاهدات آنها نشان داد کـه 
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. )P=16/0(داشـتند   بهتـري  لاشـه  کیفیت) CCو  TC( دیگر ژنوتیپ
 سـطح  بـا  تواند می LEP ژن مورفیسم پلی که کردند گیري نتیجه آنها

گزارش نشده است  چنین نتایجی در گوسفند. باشد مرتبط لاشه چربی

  و در پژوهش حاضر نیز این ناحیه از ژن مورد بررسی قرار نگرفت.

   
  تجزیه کوواریانس صفات - 5جدول 

Table 5- Covariance analysis of traits  
  ضریب تبیین

R2 Root MSE  دار ت معنیباثرات ثا  
Significant fixed effects 

 صفات
Traits 

  سونوگرافی چربی پشت  SNP1گروه ژنتیکی،  0.14  0.19
UBF (cm) 

  سونوگرافی ضخامت عضله   )P=0.054جنس بره (گروه ژنتیکی،  3.14 0.23
ULMD (cm) 

0.48 2.83 
گروه ژنتیکی، سن مادر، جنس بره، 

SNP1(P=0.116) 
 متر) ارتفاع جدوگاه(سانتی

Withers height (cm) 

  متر) (سانتی دورسینه گروه ژنتیکی، جنس بره 6.99 0.38
Chest perimeter (cm) 

  متر) طول بدن (سانتی  ،)P=0.052گروه ژنتیکی، جنس بره ( 3.5 0.31
Body length (cm)  

0.36 3.72 
جنس بره  ،)P=0.053( گروه ژنتیکی

)P=0.1( 
  (کیلوگرم) وزن لاشه

Carcass weight (kg) 

  (کیلوگرم) وزن ران  )P=0.1205گروه ژنتیکی ( 1.17 0.29
Femur weight (kg) 

  (کیلوگرم) وزن سردست  )P=0.08گروه ژنتیکی ( 0.92 0.24
Shoulder weight(kg)  

0.27 0.78 
 )، تیپ تولدP=0.07( گروه ژنتیکی

)P=0.1(  
  (کیلوگرم) گاه وزن قلوه

Flank area weight (kg)  
  (کیلوگرم) وزن دنبه  )P=0.07(گروه ژنتیکی  0.15  0.20

Fattail weight (kg)  
 

رأس) و  69ك (نـژاد سـافو   گوسـفندان در  )2( مکارانه و ي بوشه
 ناحیـه  در یکی و 2 اینترون در مورد دو( SNPرأس) سه  70دورست (
13'UTR که یکی از  کردند) مشاهدهSNP    2هـاي واقـع در اینتـرون 

)A103Gو داري با ضخامت عضله پشت و فیلـه   )،  ارتباط منفی معنی
هاي عضله  و تعداد رشته PHداري با تردي گوشت،  ارتباط مثبت معنی

در نژاد سافوك و ارتباط مثبتی با فعالیت آنزیم سیترات  سطحدر واحد 
   .نشان داد در نژاد دورست و در چربی زیر پوستی سنتاز در عضله فیله

ژن  این 3اگزون  و 2، اینترون 2اگزون  یشکلی نواح چند بررسی
 و هوانـگ توسـط   تن و دورست تکسل، سافوك، گوسفند نژاد چهار در

در  SNPچهـار  آنهـا   مورد بررسی قرار گرفته اسـت، نیز  )8( همکاران
در  SNPسـه  )، و C150T ،G115A ،A99Gو  C171T(  2اینترون 

کـه هـر    نمودند ییشناسا) C316A ،G271A و G387Tاگزون سه (
ها بـا  SNPبررسی ارتباط این  .ندآمینه شد اسید ییرسبب تغ SNPسه 

وزن روزانـه و  صفات رشد نشان داد که میـانگین وزن تولـد، افـزایش    
در  AAداري بیشـتر از   بـه طـور معنـی    Aaارتفاع جدوگاه در ژنوتیپ 

                                                             
1- A103G, C154T and C617G  

SNPA99G ) 05/0بود=P   ؛ در حالی که مقادیر دور سـینه و عـرض(
بـود   AAداري بیشـتر از   بـه طـور بسـیار معنـی     Aaکپل در ژنوتیـپ  

)05/0=P    ،میانگین افزایش وزن روزانه، ارتفاع جـدوگاه، طـول بـدن .(
داري  رض کپل در ژنوتیپ جهش یافتـه بـه طـور معنـی    دور سینه و ع

). در این مطالعه P=05/0بود ( SNP C150Tبالاتر از تیپ وحشی در 
هاي ناحیه اگزون سه با صفات رشد انجـام نشـده   SNPبررسی ارتباط 

  است.
سه نـژاد گوسـفند    دو در ینتروناز ا یو بخش اگزون دو یبررس در

 )1(همکـاران   و توسط برزگـر زل) و  يشال، زند ي(نژادهایران ا یبوم
ــرونا در) T165C() و SNP )A113G دو ــنا 2 ینت ــاییژن  ی  شناس

با چربی لاشـه در دو نـژاد    A113Gدر این تحقیق، چند شکلی  .شدند
، چربـی لاشـه بـالاتري    Gهـاي بـا آلـل     شال و زل مرتبط بوده و بره

ما چنین ارتباطی در نژاد زندي مشـاهده نشـد بلکـه سـبب     اند. ا داشته
 در چند شکلی حاضر مطالعه دار وزن از شیرگیري شد. در کاهش معنی

مورد بررسی قرار نگرفت. به هرحال، در بررسی این ناحیـه از   2 اگزون
گیـري   رسد براي نتیجـه  ژن لپتین گزارشات متفاوت است و به نظر می
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    مطالعات بیشتري لازم است.
چند شکلی مشاهده شده در ایـن پـژوهش در نژادهـاي آسـیایی     

 یـک  وجـود  مرینـو ×یآواس یختهآم هاي میشدر گزارش نشده است. 
SNP  ــزون ــزون  SNP) و دو C11T( 2در اگـ و  A314G( 3در اگـ

A476G (شده است  گزارش)دو )9 .SNP 3شده در اگزون  ییشناسا 
. شـد  159و  105در کدون  آرژنین به گلوتامین آمینه اسید ییرسبب تغ

 SNPتعیین ژنوتیپ یکی از دو  )9(در این بررسی، یونس و همکاران 
انجـام داده و ارتبـاط    RFLP) را بـه روش  A314Gشناسایی شده (

وزن بدن، خوراك مصرفی، تولید شیر را با صفات مورد نظر ( ها ژنوتیپ
داري بـین   و ترکیبات شیر) بررسی نمودنـد. نتـایج آنهـا ارتبـاط معنـی     

SNP  ت لپتـین در جریـان خـون و نیـز میـزان      مورد بررسـی و غلظ ـ
هـاي   ). ژنوتیپP>05/0مصرف خوراك در واحد تولید شیر نشان داد (

وزن بـدن،  داري با سایر صفات مورد بررسـی (  ارتباط معنی SNPاین 
تولید شیر و ترکیبات شیر) نداشتند. در مطالعـه حاضـر ایـن تغییـرات     

 نوکلئوتیدي مشاهده نشد. 

 
  1هاي مختلف هاي حداقل مربعات صفات در ژنوتیپ نگینمقایسه میا - 6جدول 

Table 6- Comparison of least square means in different genotypes1 
SNP2 ( 13875G>A) SNP1 ( 13713G>A) صفات 

Traits GG GA GG GA AA 

3.2±1.082 2.74±1.113 2.83±1.10ab 2.24±1.095b 3.81±1.122a متر) سانتی( سونوگرافی چربی پشت  
UBF (cm) 

22.58±0.764 22.16±1.078 21.96±0.967 22.17±0.889 22.99±1.094 
 سونوگرافی ضخامت عضله

متر) سانتی(  
ULMD (cm) 

71.26±0.740 70.17±1.065 69.81±0.956a* 71.74±0.892b* 70.59±1.016ab متر) (سانتی ارتفاع جدوگاه  
Withers height (cm) 

94.87±1.712 96.67±2.379 95.92±2.148 94.2±1.975 97.2±2.412 
متر) (سانتی سینه دور  

Chest perimeter (cm) 

45.31±0.907a* 48.45±1.197b* 48.43±1.093 47.68±1.021 44.53±1.288 
متر) طول بدن (سانتی  

Body length (cm) 
24.35±0.922 23.6±1.30 23.18±1.166 23.28±1.073 25.45±1.319 

وگرم)(کیل وزن لاشه  
Carcass weight (kg) 

7.6±0.292 7.9±0.399 7.85±0.337 7.58±0.333 7.83±0.440 
(کیلوگرم) وزن ران  

Femur weight (kg) 

4.11±0.222 3.95±0.310 3.9±0.277 3.86±0.257 4.33±0.318 
(کیلوگرم) وزن سردست  

Shoulder weight (kg) 

4.17±0.344 4.18±0.372 4.07±0.344 4.06±0.341 4.41±0.395 
(کیلوگرم) گاه وزن قلوه  

Flank area weight (kg) 

1.26±1.085 1.17±1.121 1.13±1.108 1.14±1.10 1.4±1.124 
(کیلوگرم) وزن دنبه  

Fattail weight (cm)  
با  (P<0.01)دار بود  میانگین صفات در آنها در سطح یک درصد معنیهایی که تفاوت  ژنوتیپ .(P<0.05)باشند  داري می هاي هر ردیف با حروف غیر مشابه داراي اختلاف معنی میانگین 1

  اند. نشان داده شده *علامت 
1 Means within same row with different superscripts differ significantly (P<0.05). The genotypes that traits mean difference was 
significant at 1% level (P<0.01) were indicated by *. 

  
ژن  3شکلی در اگزون  طورکلی، در مطالعه حاضر دو مورد چند به

 SNPهـا در پـروژه تهیـه     شـکلی  لپتین مشاهده گردید که این چنـد 
اند. یکـی از ایـن    هاي داده زیستی گزارش شده در پایگاه گوسفند قبلا

 آمینه آرژنین به گلوتامین در کـدون  سبب تغییر اسید ها که شکلی چند
ارتفـاع جـدوگاه تـأثیر     شود بر میـزان چربـی پشـت و    می 142شماره 

ایـن ژن مشـاهده    196شکلی بعدي در کدون  داري داشت. چند معنی

شکلی با طول  اي قبلی را داشت. این چند آمینه شد و همان تغییر اسید
داري داشت. با  از لحاظ آماري، ارتباطی نزدیک به سطح معنی بدن دام

 رسـد پـس از بررسـی چنـد     دست آمده، به نظـر مـی   هتوجه به نتایج ب
که نتـایج ایـن     تر و در صورتی در سطحی وسیع 142شکلی در کدون 

شکلی به عنوان  پژوهش در آن سطح نیز تأیید گردد، بتوان از این چند
   نشانگر مولکولی در انتخاب به کمک نشانگرها استفاده کرد.
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Introduction Leptin is a 16 kDa protein produced by adipocytes. This protein controls appetite, energy 

balance, efficiency of production and distribution of fat storage in the body and therefore plays an important role 
in regulating body weight and growth in mammals. LEP gene in sheep (NC_019461) located on 4th 
chromosomes and has 16275 bp in length and contains 3 exons and 2 introns. The resulting protein contains 193 
amino acids (the length of coding region is 579 bp). So far in this gene, 17 single nucleotide polymorphisms in 
the coding region were reported that seven of them are synonyms and the rest are missense. The entire exon 3 is 
containing 357 bp in length that starts from nucleotide 13544 till nucleotide 13903. This exon comprise 119 (or 
118) codons, seven missense and a synonymous SNPs from this area of the gene is reported till now. Different 
alleles of this gene may lead to different phenotypic effects. 

Material and Methods The aim of this study was to identify alleles of the gene in exon 3. For this purpose, 
133 lambs from a flock at almost the same age in three groups of Afshari pure breed and B1 and B4 of Afshari × 
Booroola Merino male lambs were used. Afshari sheep is one of the heavy weight sheep in Iran, which is 
important breed in terms of meat production. It has notable twinning rate and birth weight, growth rate and 
weaning weight is remarkable compared with other breeds of sheep in this country. Given the potential of this 
breed suitable for the production of meat, it can play an important role in production of red meat in the area. To 
increase productivity of this breed, FecB gene from Booroola Merino sheep was introgressed to this breed of 
sheep in University of Zanjan in 2007. Following the introgression of the gene (FecB) to Afshari breed Afshari- 
Booroola Merino crosses as a new genetic combinations was developed. This study aimed to identify single 
nucleotide polymorphisms (SNP) in exon 3 of Leptin gene and its association with carcass treats in male Afshari 
and cross lambs. First, blood samples of all the animals were taken and phenotypic measurements on live 
animals were done and then 85 lambs were slaughtered. After slaughter, carcass weight was measured and after 
24 hours maintaining in cold, weight of carcass, thigh, shoulder, lion muscle, back fat and waste (tail, back and 
visceral fat) were measured. Estimation of the carcass traits in non-slaughtered lambs, were accomplished using 
regression coefficients achieved before. DNA was extracted using phenol-chloroform procedure from all the 
samples. Then, using designed primers, the target DNA was amplified and PCR products of a number of samples 
were directly sequenced to identify potential SNP(s). The sequencing data were analyzed and two SNPs were 
detected in samples. Thereafter, all the samples were genotyped by RFLP using two restriction enzymes Hpa II 
and AIwNI. The association of genotypes with phenotypic and carcass traits were studied.   

Result and Discussion According to this study results, one of the polymorphism was identified in nucleotide 
position 13713. All three genotypes of this; GG, GA and AA were observed in studied samples. This missense 
polymorphism led to amino acid arginine/glutamine change at codon 142 and had a significant effect on the back 
fat thickness and withers height. The second polymorphism observed in the nucleotide (G> A13875) and two 
GG and GA genotypes were found in the samples. This polymorphism also had the same amino acid changes at 
codon 196 and associated with body length (with probability close to significant level). The frequency of GG 
genotype in both SNP was higher than other genotypes. This genotype is the genotype of the reference sequence 
in biological data bases. The alleles locating in 13713 bp in the studied population were not in Hardy-Weinberg 
equilibrium. But alleles of the 13875 location were in Hardy-Weinberg equilibrium. The allele frequency of each 
SNP was significantly different in genetic groups. In location of 13713, the most frequent mutation allele (A) 
and the lowest frequency of this allele was observed in genetic group B4 and Afshari group respectively. In 
location 13875, Afshari group had the highest frequency of the mutant allele and B1 had the lowest frequency. 

                                                             
1- PhD Student of Animal Science Department, Faculty of Agriculture, University of Tabriz, Iran, 
2- Associate Professor of Animal Science Department, Faculty of Agriculture, University of Tabriz, Iran, 
3- Professor of Animal Science Department, Faculty of Agriculture, University of Tabriz, Iran,  
4- Associate Professor of Animal Science Department, Faculty of Agriculture, University of Zanjan, Iran. 
(*- Corresponding Author Email: Taher.harkinezhad@znu.ac.ir 

  پژوهشهاي علوم دامی ایران  نشریه
 363-375. ص ،1396 پاییز، 3شماره ، 9جلد 

Iranian Journal of Animal Science Research 
Vol. 9, No. 3, Fall 2017, p. 363-375 



  375     ...شکلی تک نوکلئوتیدي بخشی از ژن شناسایی چند

Conclusion In general, in this study polymorphisms were found out in exon 3 of the leptin gene which has 
been found in previous studies and sheep SNP projects and have been reported previously in biological 
databases. Based on the results obtained and the variations observed in some previous studies, if the changes 
associated with these traits be confirmed in next studies, these polymorphisms could be used in marker-assisted 
selection in breeding programs. 
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