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Introduction 1 Applying the appropriate statistical method to genome wide association studies (GWAS( is one of 

the major factors influencing the identify chromosome regions effect of quantitative traits. The single-step genomic 

best linear unbiased prediction (ssGBLUP) approach, a quite common procedure in GWAS, has the advantage of 

simultaneously using the phenotypes of genotyped and non-genotyped animals, pedigrees, and genotypes; therefore, 

there is no need to calculate pseudo-phenotypes. It has been reported that the use of ssGBLUP procedure increased 

the accuracy of genetic evaluation in many contexts and species compared with pedigree-based BLUP. However, the 

ssGBLUP assumes that all SNPs explain the same amount of genetic variance, which is unlikely in the case of traits 

whose major genes or QTL are segregating. The weighted single-step genome wide association studies (WssGWAS) 

approach allows the use of different weights for each SNP according to their trait-relevant importance and improves 

the accuracy of genetic evaluation and the precision of estimates of SNP effects. Thus, The aim of the present study 

was to compare the explained genetic variance from multi-step Bayes B (MS-BayesB) method in the different values 

of π with weighted single-step genome wide association study (WssGWAS( method related to some economically 

important traits in 920 Japanese quails.  

Materials and Methods For each bird, a total of three traits including body weight gain (BWG), feed intake (FI) 

and feed conversion ratio (FCR) were recorded and by using Illumnia iSelect 4K Japanese quail SNP Bead chip. For 

associations between traits and effective SNPs using the GenSel and BLUPF90 family software. The effects of 

markers and the genomic estimated breeding values of the traits were obtained by five iterations of WssGWAS. The 

proportion of additive genetic variance (agv) for each of 1.5-Mb genomic window (adjacent SNPs) was used to 

identify informative genomic regions and candidate genes, accounting for more than 1% of the agv. Also, to estimate 

SNP marker effects, the Bayes-B method was used (Meuwissen et al., 2009) with set π 0.90, 0.95, 0.99 The Bayes-B 

method assumes that some proportion (π) of SNP markers has zero effects. The posterior distributions of the 

parameters and effects were obtained using Gibbs sampling. We performed a Markov chain Monte Carlo (MCMC) 

simulation of 41,000 rounds with Gibbs sampling, of which the first 1000 iterations were discarded as burn-in. To 

estimate posterior means and variances of marker effects, Metropolis–Hastings samples were run for 10 iterations. 

The QTL windows were identified and located for candidate genes using the Coturnix_japonica_2.0 assembly. 
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DAVID v6.8 Functional Annotation Tool (Huang et al. 2009) was used for gene ontology (GO) enrichment in order 

to detect biological terms associated with genomic regions and gene networks identified in the analysis. Enrichment 

analysis of gene function was performed using implementation of the Bonferroni test of overrepresentation. 

Results and Discussion These unknown genotype individuals can supply additional information to improve the 

statistical power of QTL detection. Sample size can influence the power of GWAS. In general, the results showed that 

the BayesA method performed better in explained additive genetic variance compared to BayesB method with π=90. 

A total of 15 significant windows over 1% explained genetic variance on 10 chromosomes were found for the BWG 

and explained 23.1% of agv. For FI, we identified 14 informative windows across 9 chromosomes, and explained 

28.3% of the agv. Also, for the FCR, 12 significant windows were identified on 9 chromosomes and explained 27.4% 

of agv. The detected candidate genes in genomic regions played an important role in muscle development, feed intake 

and residual feed intake. Results of this study showed that use single-step Bayesian methods of phenotype, genotype 

and pedigree information simultaneously, had outperform in comparison than other multi-step BayesB method. 

Moreover, considering the identification of new genome regions and the key role of the mentioned genes in 

development of body weight and feed efficiency, the WssGWAS method can be validated for GWAS for economic 

traits in Japanese quail. 

Conclusions In the present study, we identified a wide range of genomic regions associated with body weight gain 

and feed efficiency traits. The findings of this study provide an important foundation for future fine-mapping studies 

to more precisely elucidate the mutations affecting production traits in Japanese quail. Future studies should establish 

causative links between candidate variants and economically important phenotypes using functional analyses. 

 

Keywords: Genetic variance, Genome scan, Genomic window, Quail. 
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 مقاله پژوهشی
 

 B یزای بهای چند مرحلهمقایسه روش-پویش ژنومی برای صفات مهم اقتصادی بلدرچین ژاپنی
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مقایسففف  -مهم اقتصفففادی بلدن ژا ژاپ یپویش ژنومی برای صففففا   .1041محمدی، ح.، ا. ح.  خلت آبادی فراهانی، م. ح. مرادی و ا. نجفی. 
 .282-220(: 2)10پژوهشهای علوم دامی ایران  . GBLUPای و تک مرحل  B ای بژزهای   د مرحل نوش
 

 چکیده

شده نوش        شی توجژ   س  مژزان وانیانس ژنتژکی افزای ضر، مقای پویش کل ژنومی  ( با نوشMS-BayesB)  Bای بژز  د مرحل  هدف پژوهش حا
شده مکرن )   تک مرحل  صحژح  صفا  مرتبط با بازدهی خوناک دن  WssGWASای ت افزایش وزن  پرنده، هر قطع  بلدن ژا ژاپ ی بود. برای 224( برای 

ستفاده  شده و با  گژریاندازه ( نکوندFCR( و ضریب تبدیل خوناک ) FI(، مژزان خوناک مصرفی ) BWGبدن ) ش   یک از ا   ژاپ ی بلدن ژا ژنوم SNP ترا
(Illumina iSelect 4K ) شدند. مژزان ستفاده  با هاSNP یک هر اثر تعژژا ژنوتژپ  هایی ک  پ جره .برآوند گردید BLUPF90و  GenSel افزان نرم از ا

شان داد دن مجموع      وانیانس نا بژان می %1بژش از  شدند. نتایج ایا پژوهش ن ستفاده  صلی ا از نظر  WssGWASنوش  کردند ب  ع وان م اطق ژنومی ا
وانیانس  %1پ جره ژنومی با بژش از  11عملکرد بهتری داشففت. تعداد  MS-BayesBمژزان وانیانس ژنتژکی افزایشففی بژان شففده دن مقایسفف  با نوش  

کروموزوم  2پ جره نوی  10کردند. تعداد وانیانس ژنتژکی صفففت افزایش وزن بدن نا توجژ  می %1/22کروموزوم مختلف،  14ژنتژکی بژان شففده نوی 
م طق   12کردند. همچ ژا برای ضفففریب تبدیل خوناک تعداد وانیانس ژنتژکی نا بژان می %2/28ها مرتبط با مژزان خوناک مصفففرفی بودند. ایا پ جره

سهم   2ژنومی نوی  شان داد ک  دن مجموع نوش    %0/22کروموزوم،  شت د. نتایج ایا پژوهش ن ستفاده   WssGWASاز وانیانس ژنتژکی کل دا ب  علت ا
شجره  س  با نوش همزمان از اطلاعا   سایی     .داند BayesBای   د مرحل  ای، ف وتژپی و ژنوتژپی عملکرد بهتری دن مقای ش ا علاوه بر ایا، با توج  ب  

صفا  وزن بدن و بازده خوناک می   م اطق ژنومی جدید و نقش کلژدی ژن شده دن ایجاد  برای پویش ژنومی  WssGWASتوان کانآیی نوش های ذکر 
 دن صفا  مهم اقتصادی دن بلدن ژا ژاپ ی نا تأیژد کرد.

 

 بلدن ژا، پ جره ژنومی، پویش ژنومی، وانیانس ژنتژکی های کلیدی:واژه
 

 1مقدمه

سایی     ش ا هدف نهایی از مطالعا  پویش کل ژنومی ک  ب  م ظون 
و یک صفت با استفاده از نشانگرهای   SNPوابستگی بژا یک نشانگر   

 های علّی یا مسبب با تراکم بالا دن سطح ژنوم است، پژدا کردن جهش  
واند تگذناند. ایا اطلاعا  میباشد ک  بر ف وتژپ یک صفت اثر می می
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شانگر مفژد بوده و ب  دنک مکانژسم مولکولی   برای انتخاب ب  ک مک ن
 2021et al., Marchesi ; صفا  موند مطالع  کمک نماید )

2012et al., Honarvar  .) 
 ای برتوان د اثر تعژژا ک  ده  های آمانی می  از سفففوی دیگر مدل 

م اطق ژنومی مؤثر بر صفا  مهم اقتصادی داشت     دقت ش اسایی ایا   
صفا  کمی با معمانی    ش د تا جائژک  دن  ای  هژنتژکی مختلف، مدل با

https://ijasr.um.ac.ir/
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مدل      ند.  فاوتی دان مانی عملکرد مت مانی می  آ توان د اثر تعژژا  های آ
ای بر یافتا ایا م اطق ژنومی مؤثر بر صفففا  مهم اقتصففادی  ک  ده

های متفاو  می مختلف، مدلداشففت  باشفف د تا جائژک  دن صفففا  ک  
ند.   فاده از نوش     کانآیی بهتری دان با اسفففت یابی ژنومی  های   د   انز

ل   مان د نوش بژز    مرح های ف وتژپی و ژنوتژپی  ، بر مب ای داده Bای 
 et Meuwissen) شففودصففون  گرفت  و اثرا  نشففانگرها برآوند می

2009al.,   ز برای مرحل  دوم، ت ها اثرا  دن نظر گرفت     (. دن مدل آنالژ
های اصففلاحی بژ ی انزششففده، اثرا  نشففانگرها خواهد بود و پژش 

های تعژژا ژنوتژپ شده با استفاده از ایا اثرا  صون  ژنومی برای دام
 . ( 2012et al., Wang) خواهد گرفت
ب  دلخواه  های بژزی می دن نوش فاوتی برای   توزیعتوان  های مت

ست   های مختلف از متغژرهای ژنتژکی دن نظر گرفت. ب  طون کلی دن د
نوش بژزی توج  ب  اطلاعا  گذشفففت  برای پانامترهای مدل توزیع          

شففود و سففپس توزیع پسففژا مت اسففب با   پژشففژا دن نظر گرفت  می
حاصففلبففرب تابع دنسففت مایی دن توزیع تویم پژشففژا دن نظر گرفت     

و دن نهایت برآوند بژزی پانامترها از مژانگژا توزیع پسفففژا  شفففودمی
 (. 2013et al., Fernandoشود )محاسب  می

یت      ژل محدود عدم   های   د مرحل     های نوش ب  دل ل   ای از جم
های اخژر از نوش تک اسفففتفاده همزمان اطلاعا  دن مدل، دن سفففال

ژنومی برای برآوند انزش  ناانیب   خطی بژ ی شپژ بهتریا ایمرحل  
ستفاده می    صلاحی ژنومی ا  برهزی   ب  توج  با دیگر، طرف از شود. ا

 حلناه یک مرجع، جمعژت دن افراد از زیادی بسژان  ژنوتژپ تعژژا بودن
 اطلاعا  از ک  است  نوشی  از استفاده  محدودیت ایا برای غلب  برای

 نوش. ردگژمی بهره اند نشفففده ژنوتژپ  تعژژا ک   حژواناتی  ف وتژپی
شده  و شده  ژنوتژپ افراد اطلاعا  از ایمرحل تک  همزمان طون ب  ن
 نوش ایا دن. نمایدمی اسففتفاده ژنومی اصففلاحی انزش برآوند برای

شاوندی  ماتریس شاوندی  ماتریس و ایشجره  خوی شانگری  خوی   ب ن
مان  طون خل  همز ندی   ماتریس  یک  دا ند می جمع خویشفففاو   شفففو

(Christensen and Lund, 2010 .) 
تک  ب  طون همزمان از اطلاعا  شفففجره    مرحل  دن نوش  ای، ای 

ژپ افراد، برای پژش     عا  تعژژا ژنوت های ف وتژپی و اطلا ژ ی بنکوند
(.  2010et al., Aguilarشود )های اصلاحی ژنومی استفاده می انزش

ای تصفففحژح مطالع  پویش کل ژنومی برپای  تک مرحل          اخژراً نوش
صلاحی ژنومی ب  طون موفقژت آمژز دن  شده مکرن و پژش  بژ ی انزش ا

های مختلف از جمل  گاو و گوسففف د و مرا انجام شففده اسففت و  گون 
های کاندیدای جدید مرتبط با م جر ب  شفف اسففایی نواحی ژنومی و ژن

 2017et al., Lourenco ;) قتصففادی شففده اسففت  صفففا  مهم ا

2019et al., Guarini  ;1620et al., Zhang .)    ع ی پویش مطال
های گوشتی با هدف ای دن جوج کل ژنومی براساس نوش تک مرحل 

شش هفتگی انجام       سا  سایی م اطق ژنومی مؤثر بر وزن بدن دن  ش ا
دنصفففد از  1/22م طق  ژنومی حدود    14شفففد، نتایج نشفففان داد ک    

 (.   2014et al., Wangکردند )وانیانس ژنتژکی نا توجژ  می
شفففده متمرکز  بر نوی آن بر خلاف مرا ک  اکثر مطالعا  ژنومی   

ت  ژاپ ی صففون  گرفبر نوی بلدن ژا  تحقژقا  بسففژان اندکی، اسففت
ست.   زایش مژانگژا اف با مرتبط صفا   آنالژز پویش کل ژنومی برایا

وزن بدن، مژزان خوناک مصفففرفی، ضفففریب تبدیل خوناک و قابلژت      
. م اطق شده استانجام  نوزگی، 11تا  14 سا از سفر و کلسژمفجذب 

، 2های ن مرتبط با صففففا  موند مطالع  نوی کروموزومداژنومی مع ی
شده بود و ژن      18و  11 سایی  ، BMP2 ،PLCB1های کاندیدای ش ا

PLCB4  وTGFB2   نژز دن ایا م اطق ژنومی گزانش شففففده بود
(2021et al., Vollmar .) 

سی کانایی نوش   ب ابرایا  ضر، برن   د  هدف از انجام پژوهش حا
شده   پویش ژنومی تک مرحل  و نوش BayesBای مرحل  ای تصحژح 
شده  WssGWASمکرن ) ( برای برآوند مژزان وانیانس ژنتژکی توجژ  

دن حژوانا  ژنوتژپ شده و نشده و متعاقب آن ش اسایی م اطق ژنومی     
های کاندیدای مرتبط با صفففا  مهم اقتصففادی دن یک جمعژت  و ژن

  د.باشمی بلدن ژا ژاپ ی

 

 ها مواد و روش

فا  مهم     ایا تحقژق، از اطلاعا   با برخی صففف ف وتژپی مرتبط 
قطع  بلدن ژا ژاپ ی ک  توسففط دانشففگاه  224اقتصففادی حاصففل از 

Hohenheim برای .آلمان تعژژا ژنوتژپ شفففده بود، اسفففتفاده شفففد  
ژابی  های  اطلاعا   ب   دسفففت یت   از ف وتژپی و ژنوتژپی نکوند  سفففا

(https://osf.io/57nty )/ ستفاده دن ایا پژوهش، برای ایجاد  .گردید ا
سل   شده بود. بدیا م ظون از آمژزش     1Fن ستفاده  از آمژزش دو طرف  ا

ایجاد   1Fنسفففل  Bپرنده ماده از لایا    12با   Aپرنده نر از لایا   12
شاوندی ب    20شده بود. تعداد   پرنده ماده با نعایت کمتریا نابط  خوی

جهت ایجاد نسففل دوم )یک نر ب  ازای هر پرنده نر انتخابی  12همراه 
 12پرنده طی   224دو ماده( انتخاب شفففده بودند، ب  ایا ترتژب تعداد       

نا بوجود آوندند. صفا  موند مطالع  شامل    2Fکشی، نسل   دونه جوج 
بدیل خوناک بژا       بدن، خوناک مصفففرفی و ضفففریب ت افزایش وزن 

 نوزگی بودند. 11تا  14نوزهای 
اسففتخراش شففده،  DNAکمژت و کژفژت بالای پس از اطمژ ان از 

ی      نمون   ی       ها با اسفففتفاده از آنا  4Kهای  های شفففرکت ایلومژ ا با آنا
iSelect ای هتعژژا ژنوتژپ شففده بودند. جهت اطمژ ان از کژفژت داده

  تعژژا های اولژ  تعژژا ژنوتژپ مراحل مختلف ک ترل کژفژت نوی داده   
 ژنوتژپ شده انجام شد.

ایی ک  ههای تعژژا ژنوتژپ شده، ابتدا نمون  ژون دادهبرای فژلتراس 
بود، شفف اسففایی و حذف   %24فراوانی نرخ تعژژا ژنوتژپ آنها کمتر از 

شانگرهایی ک  حداقل فراونی آللی دن آنها کمتر از     شد. دن مرحل  بعد ن
شانگرهایی ک  نرخ تعژژا ژنوتژپ آنها دن      2% سپس ن شدند.  بود حذف 
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ن   ند. همچ ژا       %24 ها کمتر از نمو بود شففف اسفففایی و حذف شفففد
شانگرهایی ک  نوی کروموزوم  (  LGو دو گروه لژ کاژی ) های ج سی ن

ستفاده از نرم       سژون با ا شدند. مراحل مختلف فژلترا شت   بودند ک ان گذا
 1288(. از مجموع 2007et al.,  Purcellانجام شففد ) PLINKافزان 

ت  دن ایا تحقژق،      کان نف ب   نده   888نشفففانگر و  2283نشفففانگر  پر
 توانست د مراحل مختلف ک ترل کژفژت نا بگذنان د.  

 

 Bای بیزچند مرحله آنالیز پویش کل ژنومی بر پایه روش

شی از جایگاه    Bدن نوش بژز  ست ک  ت ها بخ های فرض بر ایا ا
ش باشفف د و دن نتژج  بخژکی صفففت میژنی مؤثر بر کل وانیانس ژنت

های ژنی نقشفففی دن ایجاد وانیانس ژنتژکی صففففت اعظمی از جایگاه
ایا اسففت ک  بسففژانی از  Bندانند. ب  عبان  دیگر فرض اصففلی بژز 

SNPهایی از ژنوم قران دانند ک  تأثژری بر صفففا  ندانند  ها دن بخش
پژوسفففتگی با ها دن عدم تعادل SNPدن حالی ک  فقط بخش اندکی از 

QTL  بوده و دانای توزیعt باش د. می 
 بود: 1ب  صون  نابط   Bمدل آمانی موند استفاده دن نوش بژز 

𝑦 = 𝜇 + ∑ 𝑍𝑗𝛼𝑗𝛿𝑗 + 𝑒

𝑛

𝑗=1

  (نابط  1)           

: تعداد  𝑛: مژانگژا جامع ،    µ: بردان مشفففاهدا ،  y(، 1) دن نابط  
شانگرهای   :، SNPن 𝒁𝒋  متغژر کمکی ژنوتژپیj  شانگر ک   SNPامٌژا ن
صون  )  ست،    AA =–10, AB =0 and BB =10ب   شده ا : 𝜶𝒋(کد 

:، SNPjاثر جایگزی ی آللی  𝜹𝒋    با احتمال( نشان ده ده عدم حبونπ )
ضر    i( جایگاه π-1یا حبون )با احتمال   ست ک  دن تحقژق حا دن مدل ا

π    ( سطح مختلف س    ( موند آزمون قران گرفت0.90 ,0.95 ,0.99دن 
: eبرای هر کدام از صفا  موند مطالع  برآوند شود و    πتا سطح بهژ    

 بردان اثر تصادفی باقژمانده است. 
  GenSelای بژزی از نرم افزانهای   د مرحل    برای اجرای نوش

لگونیتم     ,Fernando and Garrick 2009( )10/2)نسفففخفف   ( و ا
ن   ن  گژری توزیع پسفففژا شفففرطی اثرا     گژری گژبس براینمو نمو

نشففانگری اسففتفاده شففد و اسففت بان اثرا  نشففانگری با اسففتفاده از    
ژ  برای قلق گژری و    1444ای )ن  نمو 01444های  زنجژره ن  اول نمو
نمون  بعدی برای اسفففت بان توزیع پسفففژا( صفففون  گرفت       04444

(2018et al., Moreira  .) 
 

تک مرحله       به روش  کل ژنومی  نالیز پویش  تصحححی  ای آ

 (  ssGWAS)شده مکرر 

های مدل موند اسفففتفاده برای انزیابی ژنتژکی و محاسفففب  انزش
شکل )نابط        صفا  موند مطالع  ب   صلاحی ژنومی   Zhou( بود )2ا

1920et al., :) 

𝑦 = 𝑋𝛽 + 𝑍𝑎 + 𝑒                                     (2  نابط)         

: بردان β: بردان نکوندهای ف وتژپی موند برنسفففی؛ yدن ایا نابط ؛ 
: بردان aکشففی؛ اثرا  عوامل ثابت شففامل اثر ثابت ج س و دونه جوج 

ماتریس ضرایب ک  مشاهدا   Zو  Xاثرا  تصادفی ژنتژکی افزایشی؛ 
ی های ژنتژکی افزایشهای اثر عوامل ثابت و انزشنا ب  ترتژب ب  بردان

 : بردان اثر تصادفی باقژمانده است. eک د و مرتبط می
  ایدن مطالع  پویش کل ژنومی ب  کمک نوش ژنومی تک مرحل        

(2019 et al.,Zhou    شامل کلژ ( ب  طون همزمان از م ابع اطلاعاتی 
و ف وتژپ افراد دانای اطلاعا  ژنوتژپ و    اطلاعا  ژنوتژپ، شفففجره   

فاده می      شفففود. دن ایا نوش از ترکژب  بدون اطلاعا  ژنوتژپ اسفففت
( و G) هاSNPماتریس نوابط خویشفففاوند ژنومی براسفففاس اطلاعا  

شجره    شاوندی  شکژل ماتریس ترکژبی  Aای )ماتریس نوابط خوی ( و ت
( و GEBVهای اصفففلاحی ژنومی ) بژ ی انزش(، برای پژشHجدید )  

 شود.استفاده می SNPسپس محاسب  اثر هر نشانگر 
ب  ع وان ماتریس نوابط خویشفففاوندی ترکژبی بوده و  Hماتریس 

ده ده معکوس ، نشفففانA−1( از 2معکوس آن عبان  اسفففت ) نابط  
ندی شفففجره     ماتریس  G−1ای؛ ماتریس نوابط خویشفففاو ، معکوس 

A22و  SNPخویشفففاوندی ژنومی براسفففاس اطلاعا  نشفففانگرهای 
−1 

شجره مربون      ساس اطلاعا   شاوندی برا معکوس ماتریس نوابط خوی
ست )   سترس ا  et Misztalب  حژواناتی ک  اطلاعا  ژنوتژپ آنها دن د

2018al., .) 

       H−1 = A−1 + [
0 0
0 G−1 − A22

 (نابط  2)      [1−

                
فاو  بودن اثر هر            ب  مت ، از پویش کل ژنومی  SNPبا توج  

ل     WssGWAS( )iterativeای تصفففحژح شفففده مکرن ) تک مرح

weighted single step GWAS ( اسففتفاده شففد )et al., Wang 

براساس   SNP(، ک  دن آن ماتریس خویشاوندی ژنومی و اثرا   2012
صف   سبی نوی  صحت     اهمژت ن سبب افزایش  صحژح و دن نهایت  ت، ت

ها دن هر مرحل  SNP(. وزن دادن ب   et al.,Zhou 2019شففوند )می
( VanRaden ,2008( براسففاس نوش پژشفف هادی )iterationتکران )

مرحل  ک  نتایج دو  انجام شفففد. زمانی   Aتحت ع وان نوش غژر خطی  
صحت پژش      شوند )از نظر مژزان برآوند  سان  می(، بژ ی ژنومتوالی یک

شوند )دن پژوهش حاضر تکران دوم توقف و نتایج موند استفاده واقع می
ژ ی باز پ ج تکران(. ب  عبان  دیگر از تکران سففوم مژزان صففحت پژش 

ژنومی ب  طون آهست  کاهش یافت. نتایج ایا تحقژق براساس وانیانس 
مگابازی  1/1( SNP windowهای )کی توجژ  شده توسط پ جره  ژنتژ
 Han( انائ  شففده اسففت )Moving windowsهای مجاون )SNPاز 

and Peñagaricano, 2016  )(. ب  عبان  دیگر نوش وی دوزی )پ جره
Mb window of adjacents  nموند استفاده دن ایا پژوهش، نوش  

SNPs (2018et al., Misztal می )  شد و مقدان مگاباز  1/1برابر  nبا
 دن نظر گرفت  شده است. 
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شده دن   امٌژا ناحژ  ژنومی از iبرای برآوند وانیانس ژنتژکی توجژ  
 استفاده گردید:  0نابط  

Var(ai)

σa
2

= × 100% =
Var (∑ Zjûj

B
j=1 )

σα
2

× 100%     

           (نابط  0)                                                                                         
ط   دن  حت      اiٌ: انزش ژنتژکی دن 𝑎𝑖،ایا ناب ژ  ژنومی ت ناح مژا 

𝜎𝑎 مطالع ،   
مژا نشفففانگر اjٌبردان اثر ژنی از  𝑍𝑗وانیانس ژنتژکی کل،   2

SNP   برای کل افراد و�̂�𝑗  اثرjٌمژا نشفففانگر اSNP   خل مژا اiٌدن دا
ژ  ژنومی. پ جره    ک  بژش از    ناح یانس ژنتژکی نا دن   %1هایی  وان

ها و نواحی ژنومی اصلی دن نظر گرفت  شدند   برداشت د، ب  ع وان پ جره 
 های کاندیدا دن نظر گرفت  شدند.و جهت ش اسایی ژن

 BLUPF90ی افزانهااز نرم WssGWASجهت انجام آنالژزهای 
استفاده گردید.  ( 2010et al., Aguilar) 03/1نسخ    postGSf90و 

های کاندیدای دن م اطق ژنومی با استفاده  همچ ژا برای ش اسایی ژن  
   Genes  104  Ensemblاز جسفففتجو دن پایگاه اطلاعاتی آنلایا

انجام شد. برای   BioMart  (www.ensembl.org/biomart)بوسژل  
های اطلاعاتی های ب  دسفففت آمده از پایگاهتفسفففژر بهتر عملکرد ژن

( و http://www.genecards.org) GeneCardsآنفففلایفففا  
UniProtKB (http://www.uniprot.org.استفاده شد ) 

 

 نتایج و بحث

 املش  مطالع  موند های توصژفی نکوندهای ف وتژپی صفا   آمانه
 زهاینو بژا غذایی تبدیل ضریب و مصرفی وناکخ ،بدن وزن افزایش

 انائ  شده است.  1دن جدول  11 تا 14

 
 نوزگی 11تا  14آمان توصژفی مربون ب  صفا  موند برنسی دن بلدن ژا ژاپ ی بژا  -1جدول 

Table 1- Descriptive statistics of studied traits between 10 to 15 days in Japanese quail 

 مژانگژا

Mean 

 جداکثر

Maximum 
 حداقل

Minimum 
 واحد

Unit 

 صفا 

Traits 

42.65 62.35 16.11 
 گرم

gram 

 خوناک مصرفی

Feed intake 

24.50 37.85 5.80 
 گرم

gram 

 افزایش وزن بدن

Body weight gain 

1.78 3.92 1.21 
 گرم/گرم

gram/gram 

 ضریب تبدیل خوناک

Feed conversion ratio 

 
ای همژزان وانیانس ژنتژکی افزایشففی توجژ  شففده دن قالب پ جره

ب  تفکژک  Bو بژز  WssGWASهای مگابازی براسفففاس نوش 1/1
شود  طون ک  ملاحظ  میاند. همانانائ  شده  2و  1هر صفت دن شکل   

 استفاده ه گام آمده بدست شده توجژ  افزایشی ژنتژکی وانیانس مژزان
سبت  WssGWAS برتری از حاکی هاSNP از بود.  B نوش بژز ب  ن

وانیانس ژنتژکی توجژ   %1 از مگابازی با بژشتر  1/1های ژنومی پ جره
شففده )م اطق ژنومی کاندیدا( برای صفففا  افزایش وزن بدن، مژزان  

و  22/28، 12/22خوناک مصففرفی و ضففریب تبدیل خوناک ب  ترتژب 
 بدست آمد.  WssGWASدنصد براساس نوش  02/22

توان ب  توزیع مقدان محدودی وانیانس ژنتژکی   دلژل ایا امر نا می 
دن انزش  QTLدانسففت ک  دن نتژج  سففهم هر  QTLبر تعداد زیادی 

بژزی همراه با انتخاب    ژنتژکی کل کاهش یافت  اسفففت و قدن  مدل      
ست. ب  عبان  دیگر با توج  ب  ای ک  نوش    Bمتغژر بژز کاهش یافت  ا

WssGWAS  سهم یکسانی از وانیانس نا برای نشانگرهای اختصاص
های برحسفففب توزیع پژشفففژا وزن  Bبژز دهد، دن حالژک  دن مدلمی

 . (Fernando and Garrick, 2013شود )می متفاوتی ب  نشانگر داده
دن پژوهشفففی ک  با اسفففتفاده از اطلاعا  مرتبط با تولژد شفففژر و 

شژر دن گاوهای هلشتایا کره   شده  ای انترکژبا   ربی و پروتئژا  جام 
ای دن مقایسفف  با نوش   د مرحل  GBLUPای بود. نوش تک مرحل 

 کرد و همچ ژامژزان وانیانس ژنتژکی بژشفففتری نا توجژ  می   Bبژز 
عداد پ جره  یدای )بژش از      های ژنو ت ند کا یانس ژنتژکی(   %1می  وان

 (.  2019et al., Leeبالاتری ش اسایی شده بود )
باشفففد ک  دن نوش       ژل دیگر احتمالاً ایا موضفففوع  های تک   دل

ای با اسفتفاده از نکوند حژوانا  تعژژا ژنوتژپ شفده و نشفده ب     مرحل 
ن  دیگر دن ایا نوش از تمام شففود. ب  عباطون همزمان اسففتفاده می

اطلاعا  دن دسفففترس برای حژوان )شفففجره، ف وتژپ و ژنوتژپ( دن     
داد گردد ب ابرایا دن ایا نوش تعبژ ی ژنومی استفاده می معادلا  پژش

سبت ب  نوش      شتری ن شاهدا  بژ ستفاده  های   د مرحل م ای بژزی ا
 (. Garrick, 2013Fernando andشود )می

وانیانس ژنتژکی توجژ  شفففده از    %1های ژنومی با بژش از   پ جره
های کاندیدای مکانی مرتبط با آنها        همراه با ژن  WssGBLUPنوش 

 گزانش شده است. 0و  2، 2دن جداول 
با صفففت افزایش  SNPهای ، نتایج انتبان پ جرهa-1دن شففکل 

شففود. مهمتریا مشففاهده مینوزگی  11تا  14وزن بدن دن دونه بژا 
جدول   های پ جره ژ  مختلف        2ژنومی ) ناح ژب نوی دو  ب  ترت  )

شمانه     41/0با بژان حدود  0شمانه   کروموزوم صد، کروموزوم  با  2دن
 11/1با بژان حدود     1دنصفففد و کروموزوم شفففمانه   22/2بژان حدود   

 دنصد از وانیانس ژنتژکی افزایشی صفت بودند.
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( صفت خوناک b( صفت افزایش وزن بدن؛ aمگابازی مرتبط با  1/1های نمودانهای م هتا انتبان و دنصد وانیانس ژنتژکی افزایشی توجژ  شده حاصل از پ جره -1شکل 

 .GBLUPای ( ضریب تبدیل خوناک مبت ی بر نوش تک مرحل cمصرفی؛ 
Figure 1- Manhattan plot for the proportion of additive genetic variance explained by each of 1.5-Mb genomic windows associated 

with the body weight gain (a) feed intake (b), and feed conversion ratio (c) based WssGWAS. 
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( صفت خوناک b( صفت افزایش وزن بدن؛ aمگابازی مرتبط با  1/1های ژنتژکی افزایشی توجژ  شده حاصل از پ جره نمودانهای م هتا انتبان و دنصد وانیانس -2شکل 

 .B( ضریب تبدیل خوناک مبت ی بر نوش بژز cمصرفی؛ 
Figure 2- Manhattan plot for the proportion of additive genetic variance explained by each of 1.5-Mb genomic windows associated 

with the body weight gain (a) feed intake (b), and feed conversion ratio (c) based on BayesB. 
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 های کاندیدادنصد وانیانس ژنتژکی افزایشی بژان شده مؤثر بر افزایش وزن بدن و ژن 1های با بژش از SNPمگاباز از  1/1های پ جره -2جدول 
Table 2- 1.5-Mb genomic windows associated with the body weight gain, accounting for more than 1% of the additive genetic 

variance and related candidate genes 

 ژنهای کاندیدای مکانی1

positional candidate genes 

مژزان وانیانس ژنتژکی توجژ  
 شده )%(

Explained genetic 

variance (%) 

شروع 
باز()مگا  

Start 

(Mb) 

انتها 
 )مگاباز(
End 

(Mb) 

 کروموزوم
Chromosome 

RNF212, FGFRL1, ATOH8, POLR1A, PTCD3, REEP1, SMYD1 2.78 77.83 76.57 
4 
 

PTPN4, CLASP1, RALB, TMEM177, MRAS, CNTNAP5 2.77 22.26 20.78 7 
LEF1, HADH, SGMS2, PAPSS1, AIMP1, NPNT, PPA2, ACSL , 

TETS, TACR3, LRP2BP, CFAP97, SLC25A4 
1.23 34.90 33.43 4 

SPTSSA, EAPP, SNX6, CFL2, SRP54, BRMS1L 1.11 33.50 32.30 5 
 اند.های کاندیدا مرتبط با صفت ب  صون  پر ننگ نشان داده شدهژن1

1Candidate genes associated with trait are shown in bold.  
 

ناحژ     0م طق  ژنومی نوی کروموزوم شفففمانه    بازی،    22دن  مگا
سع      SMYD1بود. ژن  SMYD1شامل ژن کاندیدای   شروع و تو دن 

(. Rescan, 2001های اسفففکلتی دن بدن نقش کلژدی داند )   ماهژچ   
سلول    سع   شت  و نقش    همچ ژا دن تو سکلتی دخالت دا های ماهژچ  ا

شکل    ست دن طول   et Doگژری فژبرها داند )مؤثری دن تکثژر مژوبلا

2013al., .) 
بدن نوی کروموزوم     ق  ژنومی مؤثر بر افزایش وزن  دیگر م ط

بود. دن  CFL2شففامل ژن کاندیدای مگابازی  22دن ناحژ   1شففمانه 
پژوهشففی با تجزی  و تحلژل ترنسففکریپتوم دن مراحل مختلف نشففد   

عبلا  اسکلتی، ژن    DNAهای گوشتی و برنسی متژلاسژون    جوج 
یدای      ند های  ب  ع وان ژن مؤثر بر ت ظژم تفرق سفففلول  CFL2کا

ل  اسفففکلتی( و ت ظژم طول      ای )سفففلولماهوانه  ژادی عبففف های ب 
 et Ranهای آکتژا دن عبلا  اسکلتی گزانش شده است )    فژلام ت

2021al., .) 
با صففففت مژزان    SNPهای  ، نتایج انتبان پ جره  b-1دن شفففکل  

ئ  شفففده اسفففت. مهمتریا م طق  ژنومی نوی     خوناک مصفففرفی انا
دنصفففد از وانیانس و پس از آن   24/2و حدود   0کروموزوم شفففمانه  

دنصد از وانیانس  41/1حدود  11ی کروموزوم شمانه  م طق  ژنومی نو

 کرد. نا توجژ  می
مانه     ق  ژنومی نوی کروموزوم شففف باز(    2/21-2/22) 0م ط گا م

نقش  ACSL1بود. ژن  PPA2 و ACSL1های کاندیدای شففامل ژن
سففازی اسففژدهای  رب داشففت ، بطونیک  دن   مهمی دن انتقال و فعال

شتری دانند ) مرغان با بازدهی خوناک بالا تمای  Neijatل ب  ذخژره بژ

2017et al.,  پژوهشففی با تجزی  و تحلژل ترنسففکریپتوم حاصففل از .)
ژک   نده خوناک          RNA-Seqتک  ما باقژ با  فت دئودنوم دن دو گروه  با

های کاندیدا و مسففژرهای  مصففرفی بالا و پایژا جهت شفف اسففایی ژن 
بازدهی خو     با  ژان    سفففژگ الی مرتبط  جام شفففده بود، ب ناک دن مرا ان

با مژزان خوناک مصرفی کمتر گزانش  ACSL1افزایشی ژن کاندیدای 
 (.  2021et al., Xiaoشده است )

سی معمانی   علاوه برایا دن مطالع  پویش کل ژنومی با هدف برن
غذی       تان ت ای دن خوک و مقایسففف  م اطق ژنومی    ژنتژکی صففففت نف

شده با نواحی اونتولو     سایی  سانی، ژن   گش ا مرتبط با مژزان  PPA2ان
ست )     شده ا صرفی گزانش   PPA2(. ژن  2013et al., Doخوناک م

فا  دن سفففلول   بدنی داند    نقش مؤثری دن ک ترل مژزان فسففف های 
(UniProtKB.) 

 

 های کاندیدادنصد وانیانس ژنتژکی افزایشی توجژ  شده مؤثر بر خوناک مصرفی و ژن 1های با بژش از SNPمگاباز از  1/1ی هاپ جره -3جدول 
Table 3- 1.5-Mb genomic windows associated with the feed intake, accounting for more than 1% of the additive genetic variance and 

related candidate genes 

 ژنهای کاندیدای مکانی1

positional candidate genes 

مژزان وانیانس ژنتژکی توجژ  
 شده )%(

Explained genetic 

variance (%) 

شروع 
باز()مگا  

Start 

(Mb) 

انتها 
 )مگاباز(
End 

(Mb) 

 کروموزوم
Chromosome 

FGF2, FAT4, SPRY1, SPATA5, PXDC1, NUDT6, BBS12, IL21, 

ADAD1, KIAA1109 
2.70 48.3 47.0 

4 
 

LEF1, HADH, SGMS2, PAPSS1, AIMP1, NPNT, PPA2, ACSL1 , 

TETS, TACR3, LRP2BP, CFAP97, SLC25A4 
1.20 35.3 33.9 4 

RBL2, IRX3, FTO, RPGRIP1L, AKTIP, CHD9 1.05 4.86 3.44 11 
 اند.شان داده شدهنهای کاندیدا مرتبط با صفت ب  صون  پر ننگ ژن1

1Candidate genes associated with trait are shown in bold.  
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-4/02) 0همچ ژا دیگر م طق  ژنومی نوی کروموزوم شفففمانه   

د. از مژان کردنصففد از وانیانس نا توجژ  می 24/2مگاباز( حدود  2/08
مرتبط با صففففت  FGF2های موجود دن ایا م طق ، ژن کاندیدای ژن

 ای با تجزی  و تحلژل پروفایل ترنسکریپتومموند برنسی بود. دن مطالع 
شد، آنالژز تفرقی بژان   پا جوج  عبل   شتی دن مراحل مختلف ن های گو

با وزن عبفففل  پا     FGF2دان افزایشفففی بژان ژن  ژنی، اختلاف مع ی
جزئی از  FGF2(. ژن کاندیدای  2013et al., Luگزانش شده است )

بوده ک  دن نشففد،  (FGFخانواده ژنی فاکتونهای نشففد فژبروبلاسففت )
هاجر  طژف گسفففترده    مایز و م ند    ای از انواع سفففلولت ها نقش دان

(UniProtKB ژن .)FGF2  ستازی و محافظت  نقش مؤثری دن هومو
های غبففروف ک  ده دن غبففروف مفصففلی نا دانا اسففت. دن سففلول  

شود یم Ιو نوع  ΙΙباعث تغژژر نسبت بژا کلاژن نوع  FGF2مفصلی، 

ردد گو ب  طون بالقوه باعث تشففکژل فژبروکانتژلاژ برای غبففروف می 
(2017et al., Xue .)      مانه ق  ژنومی نوی کروموزوم شففف  11م ط
شامل ژن کاندیدای   00/2-83/0) صد   41/1، حدود RBL2مگاباز(  دن

ی با اک  د. دن مطالع از وانیانس ژنتژکی افزایشففی صفففت نا بژان می 
ی های گوشتی با هدف ش اسای   تجزی  و تحلژل ترانسکریپتوم دن جوج  

 RBL2های کاندیدا مرتبط با نشففد عبففل  سففژ  ، ژن کاندیدای   ژن
نقش مؤثری دن  RBL2 (. ژن 2021et al., Kangگزانش شده است )

های  ربی داند. دن پژوهشففی با هدف برنسففی  تمایز و تفرق سففلول
سایی        ش ا ستی  سژرهای زی معمانی ژنتژکی بازدهی خوناک دن مرا، م

شت د )     سم  ربی انتبان دا et  Xiaoمرتبط با مصرف خوناک با متابولژ

2021al.,  .) 

 

 های کاندیدادنصد وانیانس ژنتژکی افزایشی توجژ  شده مؤثر بر ضریب تبدیل خوناک و ژن 1های با بژش از SNPمگاباز از  1/1های پ جره -4جدول 
Table 4. 1.5-Mb genomic windows associated with the feed conversion rate, accounting for more than 1% of the additive genetic 

variance and related candidate genes 

 ژنهای کاندیدای مکانی1

positional candidate genes 

مژزان وانیانس ژنتژکی توجژ  
 شده )%(

Explained genetic 

variance (%) 

شروع 
باز()مگا  

Start 

(Mb) 

انتها 
 )مگاباز(
End 

(Mb) 

 کروموزوم
Chromosome 

RNF212, FGFRL1, ATOH8, POLR1A, PTCD3, REEP1, SMYD1 2.01 76.57 77.83 
4 
 

PTPN4, CLASP1, RALB, TMEM177, MRAS, CNTNAP5 1.54 20.78 22.26 7 
LEF1, HADH, SGMS2, PAPSS1, AIMP1, NPNT, PPA2, ACSL , 

TETS, TACR3, LRP2BP, CFAP97, SLC25A4 
1.13 33.43 34.90 4 

SAMD13, TTLL7, ATRNL1 1.02 24.70 26.20 6 
 اند.های کاندیدا مرتبط با صفت ب  صون  پر ننگ نشان داده شدهژن1

1Candidate genes associated with trait are shown in bold.  

 
 با صفففت ضففریب SNPهای ، نتایج انتبان پ جرهc-1دن شففکل 

( ب  0ژنومی )جدول  خوناک انائ  شففده اسففت. مهمتریا پ جره تبدیل
 10/2با بژان حدود  0شففمانه  ترتژب نوی دو ناحژ  متفاو  کروموزوم

روموزوم دنصففد و ک 10/1با بژان حدود  2دنصففد، کروموزوم شففمانه  
دنصد از وانیانس ژنتژکی افزایشی صفت     42/1با بژان حدود  3شمانه  
مگاباز(    2/23-2/20) 3م طق  ژنومی نوی کروموزوم شفففمانه    بودند. 

بود. دن مطالع  پویش کل ژنومی با      ATRNL1کاندیدای     شفففامل ژن 
هدف برنسی معمانی ژنتژکی صفت بازدهی خوناک مصرفی دن مرا،     

با افزایش   ATRNL1های ژن کاندیدای     بژا ژنوتژپ  دانیانتبان مع ی 
 et Marchesi وزن بدن و ضریب تبدیل خوناک گزانش شده است )   

2021al.,  ژن کففانففدیففدای .)ATRNL1           نقش کلژففدی دن ت ظژم
سوخت گژرنده سکلتی ساز انرژی دن ماهژچ  وهای ملانوکونتژا،   های ا

 (.UniProtKBی دانند )و هوموستازی انرژ
ضریب تبدیل خوناک نوی کروموزوم   دیگر م طق  ژنومی مؤثر بر 

شامل ژن کاندیدای   21دن ناحژ   2شمانه   بود. دن  PTPN4مگابازی 

 ای و بازدهی مطالع  پویش کل ژنومی مرتبط یا صففففت نفتان تغذی          
یدای      ند کا ب  ع وان ژن مؤثر بر مژزان خوناک   PTPN4خوناک ژن 

ست )  مصرفی گ  شده ا جزوی  PTPN4(. ژن  2013et al., Doزانش 
باشففد ک  دانای نقش های تژروزیا فسفففاتاز میاز اعبففای پروتئژا

سژگ ال     سژرهای  سم م سولژا و ل مرکزی دن ت ظژم متابولژ پتژا دهی ان
 (. Tsou and Bence, 2013هست د )
 

 نتیجه گیری کلی

ای ای بژزی و تک مرحل     د مرحل    دن ایا پژوهش کانآیی نوش 
WssGWAS های کاندیدای جهت ش اسایی م اطق کروموزومی و ژن

مرتبط با صفا  مهم اقتصادی دن بلدن ژا ژاپ ی انجام شد. نوش تک   
ل   با نوش    WssGWASای مرح قایسففف     د   عملکرد بهتری دن م
یانس ژنتژکی از خود نشفففان داد و  ای بژزی دن توجژ  مژزان وان مرحل  

سایی کرد. با توج  ب  عملکرد     ش ا م اطق ژنومی کاندیدای جدیدی نا 
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شده دن ایا پژوهش، ب  نظر      بژولوژیکی ژن سایی  ش ا های کاندیدای 
ها دن بروز ف وتژپی صفففا  مرتبط با ضففریب تبدیل  نسففد ایا ژنمی

ل نوش پویش ک توان کانآیی  ک  د، دن نتژج  می  خوناک نقش ایفا می 
برای پویش ژنومی صففففا  تولژدی    GBLUPای ژنومی تک مرحل   

 اقتصادی نا نژز موند تأیژد قران داد.

 

 تشکر و قدردانی

ایا اثر تحت حمایت مادی صففف دوق حمایت از پژوهشفففگران و         
شمانه   INSFف اونان کشون )  شده از طرح  انجام   0444284( برگرفت  

 شده است. 

 
Refrences 
1. Aguilar, I., I. Misztal, D. L. Johnson, A. Legarra, S. Tsuruta and T. J. Lawlor. 2010. Hot topic: a unified approach 

to utilize phenotypic, full pedigree, and genomic information for genetic evaluation of Holstein final score. Journal 
of Dairy Science, 93: 743–752. 

2. Christensen, O. F. and M. S. Lund. 2010. Genomic prediction when some animals are not genotyped. Genetics 
Selection Evolution, 42:242.  

3. Do, D. N., A. B. Strathe, T. Ostersen, J. Jensen, T. Mark and H. N. Kadarmideen. 2013. Genome-wide association 
study reveals genetic architecture of eating behavior in pigs and its implications for human obesity by comparative 
mapping. PLoS One, 8(8):e71509.  

4. Fernando, R. L. and D. J. Garrick. 2009. GenSel – User manual for a portfolio of genomic selection related analyses. 
Available: http://bigs.ansci.iastate.edu/.  

5. Fernando, R. L. and D. J. Garrick. 2013. Genome-Wide Association Studies and Genomic Prediction. Berlin: 
Springer Series. pp. 237–274. 

6. Guarini, A. R., D. A. L. Lourenco, L. F. Brito, M. Sargolzaei, C. F. Baes and F. Miglior. 2019. Genetics and 
genomics of reproductive disorders in Canadian Holstein cattle. Journal of Dairy Science, 102, 1341–1353.  

7. Han, Y. and F. Peñagaricano. 2016. Unravelling the genomic architecture of bull fertility in Holstein cattle. BMC 
genetics, 17(1): 143.  

8. Honarvar, M., M. Sadeghi, H. Moradi-Shahrebabak, S. H. Behzadi, H. Mohammadi and A. Lavaf. 2012. Study of 
Polymorphisms in the 5´ Flanking Region of the Ovine IGF-I Gene in Zel Sheep. World Applied Sciences Journal, 
16 (5): 726-728. 

9. Kang, H., D. Zhao, H. Xiang, J. Li, G. Zhao and H. Li. 2021. Large-scale transcriptome sequencing in broiler 
chickens to identify candidate genes for breast muscle weight and intramuscular fat content. Genetics Selection 
Evolution, 53(1):66.  

10. Lee, S., C. Dang, Y. Choy, C. Do, K. Ho, J. Kim, Y. Kim and J. Lee. 2019. Comparison of genome-wide association 
and genomic prediction methods for milk production traits in Korean Holstein cattle. Asian-Australas Journal of 
Animal Science, 32(7): 913-921. 

11. Lourenco, D. A. L., B. O. Fragomeni, H. L. Bradford, I. R. Menezes, J. B. S. Ferraz and I. Aguilar. 2017. 
Implications of SNP weighting on single-step genomic predictions for different reference population sizes. Journal 
of Animal Breeding and Genetics, 134: 463–471.  

12. Lu, Y., S. Chen and N. Yang. 2013. Expression and methylation of FGF2, TGF-β and their downstream mediators 
during different developmental stages of leg muscles in chicken. PLoS One, 8(11):e79495. 

13. Misztal I., S. Tsuruta, D. Lourenco, I. Aguilar, A. Legarra, and Z. Vitezica. 2018. Manual for BLUPF90 Family of 
Programs, pp. 125. University of Georgia, Athens, GA.  

14. Marchesi, J. A. P., R. K. Ono, M. E. Cantão, A. M. G. Ibelli, J. O. Peixoto, G. C. M. Moreira, T. F. Godoy, L. L. 
Coutinho, D. P. Munari and M. C. Ledur. 2021. Exploring the genetic architecture of feed efficiency traits in 
chickens. Scientific Reports, 11(1):4622. 

15. Moreira, G. C. M., C. Boschiero, A. S. M. Cesar, J. M. Reecy, T. F. Godoy, P. A. Trevisoli, M. E. Cantão, M. C. 
Ledur, A. M. G. Ibelli, J. O. Peixoto, D. Garrick and L. L. Coutinho. 2018. A genome-wide association study reveals 
novel genomic regions and positional candidate genes for fat deposition in broiler chickens. BMC Genomics, 
19(1):374. 

16. Meuwissen T., T. R. Solberg, R. Shepherd and J. A. Woolliams. 2009. A fast algorithm for BayesB type of 
prediction of genome-wide estimates of genetic value. Genetics Selection Evolution, 41: 50- 63. 

17. Neijat, M., P. Eck and J. D. House. 2017. Impact of dietary precursor ALA versus preformed DHA on fatty acid 
profiles of eggs, liver and adipose tissue and expression of genes associated with hepatic lipid metabolism in laying 
hens. Prostaglandins Leukot Essent Fatty Acids, 119: 1–17. 

18. Purcell, S., B. Neale, K. Todd-Brown, L. Thomas, M. A. R. Ferreira and D. Bender. 2007. PLINK: a toolset for 
whole-genome association and population-based linkage analysis. The American Journal of Human Genetics, 
81:559-575. 

19. Ran, J., J. Li, L. Yin, D. Zhang, C. Yu, H. Du, X. Jiang, C. Yang and Y. Liu. 2021. Comparative Analysis of Skeletal 



 4144تابستان  2، شماره 41نشریه پژوهشهای علوم دامی ایران جلد     322

Muscle DNA Methylation and Transcriptome of the Chicken Embryo at Different Developmental Stages. Frontiers 
in Physiology, 12:697121.  

20. Rescan, P.Y. 2001. Regulation and functions of myogenic regulatory factors in lower vertebrates. Comparative 
Biochemistry and Physiology-Part B: Biochemistry & Molecular Biology, 130: 1-12.  

21. Tsou, R. and K. Bence. 2013. Central regulation of metabolism by protein tyrosine phosphatases. Frontiers in 
Neuroscience, 6: 1-11.  

22. VanRaden, P. M. 2008. Efficient methods to compute genomic predictions. Journal of Dairy Science, 91(11): 4414-
4423.  

23. Vollmar S., V. Haas, M. Schmid, S. Preuß, R. Joshi, M. Rodehutscord and J. Bennewitz. 2021. Mapping genes for 
phosphorus utilization and correlated traits using a 4k SNP linkage map in Japanese quail (Coturnix japonica). 
Animal Genetics, 52(1): 90-98. 

24. Wang, H., I. Misztal, I. Aguilar, A. Legarra and W. Muir. 2012. Genome-wide association mapping including 
phenotypes from relatives without genotypes. Genetics Research, 94(2): 73-83. 

25. Wang, H., I. Misztal, I. Aguilar, A. Legarra, R. L. Fernando, Z. Vitezica, R. Okimoto, T. Wing, R. Hawken and 
W.M. Muir. 2014. Genome-wide association mapping including phenotypes from relatives without genotypes in a 
single-step (ssGWAS) for 6-week body weight in broiler chickens. Frontiers in Genetics, 5: 134.   

26. Xiao, C., J. Deng, L. Zeng, T. Sun, Z. Yang and X. Yang. 2021. Transcriptome Analysis Identifies Candidate Genes 
and Signaling Pathways Associated With Feed Efficiency in Xiayan Chicken. Frontiers in Genetics, 12:607719. 

27. Xue, Q., G. Zhang, T. Li, J. Ling, X. Zhang and J. Wang. 2017. Transcriptomic profile of leg muscle during early 
growth in chicken. PLoS One, 12(3):e0173824. 

28. Zhang, X., D. Lourenco, I. Aguilar, A. Legarra and I. Misztal. 2016. Weighting strategies for single-step genomic 
BLUP: an iterative approach for accurate calculation of GEBV and GWAS. Frontiers in Genetics, 7:151. doi: 
10.3389/fgene.2016.00151. 

29. Zhou, C., C. Li, W. Cai, S. Liu, H. Yin, S. Shi, Q. Zhang and S. Zhang. 2019. Genome-Wide Association Study for 
Milk Protein Composition Traits in a Chinese Holstein Population Using a Single-Step Approach. Frontiers in 
Genetics, 10:72.  

 


