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 های ژنتیکی برای صفات ایمنی همورال تجزیه و تحلیل بیزین پارامتر

  مانده مصرف خوراک در بلدرچین ژاپنیو باقی
 
 

 ایرانزابل، دانشکده کشاورزی، دانشگاه زابلعلوم دامی، گروه  :زرندیمژده محمودی ، 

 ایرانبلزا، دانشکده کشاورزی، دانشگاه زابلعلوم دامی، گروه  :*محمد رکوعی ،  

 ایرانزابل، دانشکده کشاورزی، دانشگاه زابلعلوم دامی، گروه  :والهمهدی وفای ،  

 ایرانزابل، دانشکده کشاورزی، دانشگاه زابلعلوم دامی، گروه  :علی مقصودی ، 

 :استرالیابریزبین، دانشکده کشاورزی و صنایع غذایی، دانشگاه کوئینزلند نیکولاس هادسون ، 

 

 1398 بانآتاریخ پذیرش:            1398 مرداد تاریخ دریافت:

 چکیده

 و (SRBC) گوسفندی خونی قرمز هایسلول علیه بادیآنتی )تیتر هومورال ایمنی صفات ژنتیکی پارامترهای برآورد مطالعه این از هدف

 رکورد 2492 تعداد از منظور بدین بود. ژاپنی بلدرچین در روزگی 45 تا 20 از خوراک مصرف ماندهباقی و ((NDV) نیوکاسل بیماری ویروس

 تک تحلیل و تجزیه از استفاده با صفات ژنتیکی پارامترهای شد. استفاده ایمنی صفات به مربوط رکورد 5238 و خوراک مصرف ماندهباقی صفت

 Y (IgY،) ایمونوگلوبولین تیتر (،AbT) کل بادیآنتی تیتر برای شده برآورد هایپذیریوراثت شد. برآورد گیبس گیرینمونه طریق از صفتی دو و

 ریپذیوراثت اما 24/0 و 02/0 ،14/0 ،08/0 برابر ترتیببه SRBC برعلیه F (IgF) ایمونوگولوبولین تیتر و M (IgM) ایمونوگولوبولین تیتر

 سنین در خوراک مصرف ماندهباقی پذیریوراثت بود. SRBC (05/0=2h) ژنآنتی برآوردهای از ترپایین NDV (AbNDV) برعلیه بادیآنتی تیتر

 بین ژنتیکی همبستگی بود. (92/0) بالا و مثبت IgY و کل بادیآنتی تیتر بین ژنتیکی همبستگی آمد. دستهب 07/0 تا 04/0 دامنه در مختلف

FIR با IgM هاایمونوگولوبولین سایر با و منفی (IgF AbT, IgY,) و NDV برای انتخاب که شودمی گیرینتیجه مطالعه این از بود. مثبت IgF 

 ها،هزینه کاهش و صفت این بهبود موجب خوراک مصرف ماندهباقی با (-23/0) منفی ژنتیکی همبستگی داشتن دلیلبه 24/0 پذیریوراثت با

 سایر با آن بالای و متوسط مثبت، همبستگی دلیلبه طرفی از شود.می حیوانات، فنوتیپ روی از انتخاب و خوراک بحث با مرتبط عمدتا  

 شود.نمی بلدرچین در هومورال ایمنی هایپاسخ کاهش به منجر آن انتخاب (0/0-80/34) هاایمونوگلوبولین

  SRBC ،پذیری، همبستگی ژنتیکیبادی، وراثتوراک، تیتر آنتیمانده مصرف خایمنی همورال، باقی کلمات کلیدی:

 rokouei@gmail.com پست الکترونیکی نویسنده مسئول: *
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 مقدمه
پرورش ماکیان در ایران و انتشار آن از طریق این کشور        

ای بسیار کهن دارد. ایران )پرشیا( یک امپراطوری بزرگ از تاریخچه

میلادی بود و از هند )دهلی( تا  7قبل از میلاد تا تقریبا قرن  5قرن 

ی سیاه و مدیترانه گسترده بود. در آن زمان و بعد از آن، در هادریا

ها برای حمل و نقل محصولات، قرون وسطی ایران در محل تقاطع راه

از قبیل ماکیان از شرق به غرب، هم از طریق خشکی و هم از طریق 

های زیادی در حوالی ایران و کشورهای همسایه دریا قرار داشت. جنگ

های ماکیان را نیز توسعه و گسترش جمعیتها در طی این دوره

شناسی حضور ماکیان را در ایران در های باستانتسهیل کرد. حفاری

و همکاران،  Mohammadabadiهای باستان تأیید کرده است )زمان

های یافت شده در استخوان Zhouو  West(. براساس تحقیقات 2010

 Tepeر تپه یحیی )اند: دو کشف دایران در سه منطقه وجود داشته

Yahyaقبل  3900تا  3800ترتیب متعلق به شرقی ایران( به( )جنوب

قبل از میلاد و دیگری در تخت سلیمان )شمال  1000از میلاد و 

و  Mohammadabadiقبل از میلاد ) 1000غربی ایران( متعلق به 

(. از طرفی، مصرف گوشت طیور در سراسر جهان 2010همکاران، 

و مواد مغذی برای بشر از طریق این غذای سالم فراهم متداول بوده 

های اخیر بسیار مورد توجه شود. یکی از پرندگانی که در دههمی

 Coturnixبلدرچین ژاپنی ) است. ژاپنی بلدرچین گرفته قرار پژوهشگران

coturnix japonicaدلیل بلوغ جنسی ای کوچک است که به( پرنده

نسلی کوتاه، نرخ بالای تولید تخم،  زودهنگام و رشد سریع، فاصله

مدل حیوانی  عنوانها بهداری پایین و مقاومت به بیمارینگه هایهزینه

و  Yalcinارزشمندی در تحقیقات نیز درنظر گرفته شده است )

 Coturnixگذشته، بلدرچین ژاپنی ) هایدر دهه(. 1995همکاران، 

japonica) تحقیقات  برای آزمایشگاهی حیوانات ترینمهم از یکی عنوانبه

 های تحقیقاتی مورد استفاده قرار گرفتهها و ایستگاهعلمی در دانشگاه

(Cain  وCawely ،1972) طور گسترده در تحقیقات فیزیولوژیو به 

(Balthazart ،2003 و همکاران،) رفتارشناسی (Mills  وFaure، 1991،) 

 Ori ؛2014 کاران،و هم Moradian ؛1991 و همکاران، Jones) ژنتیک

و بیومدیکال استفاده  (2012و همکاران،  Sohrabi ؛2014 و همکاران،

شباهت زیادی  لحاظ سیتولوژیکی و مورفولوژیک بلدرچین از شده است.

عنوان حیوانی به گونه مرغ دارد. اطلاعات ژنتیکی بلدرچین ژاپنی به

نظیر مرغ  های پرندهمهم در صنعت دامپروری در مقایسه با دیگر گونه

 باشدناقصی می و بوقلمون بسیار اندک است و دارای نقشه ژنومی بسیار

  (.2004و همکاران،  Kayang) تر داردکه نیاز به مطالعات بیش

کننده سهم قابل ، بلدرچین در کشورهای مختلف تأمیناًعلاوه، اخیربه

، و همکاران Kayang) است شده هاانسان مصرفی گوشت و تخم از توجهی

(. بلدرچین در اروپا عمدتاً برای تولید گوشت، در ژاپن برای 2004

جمله (، و در کشورهای آسیایی از2013و همکاران،  Silvaتولید تخم )

عنوان حیوانی دومنظوره و برای تولید تخم و گوشت پرورش ایران به

(. در سطح تجاری، هدف اکثر 2011و همکاران،  Lotfiشود )داده می

ی اصلاحی بلدرچین انتخاب پرندگانی است که از لحاظ هابرنامه

منظور افزایش ترند. اگرچه، بهژنتیکی برای تولید تخم و گوشت مناسب

های زیادی برای بهبود عملکرد رشد تولید گوشت بلدرچین، تلاش

 و همکاران، Narinc) است گرفته صفت همبسته صورت عنوانها بهپرنده

کردن سودمندی  حداکثر برای (.2012 ان،و همکار Zerehdaran ؛2013

مثل و سیستم تولیدی بلدرچین ضروری است که صفاتی مانند تولید

ثبت وضعیت سلامتی  هرحال،گیرد. به توجه قرار وضعیت سلامتی مورد

ها ها در سطح تجاری ساده نیست. بنابراین، عملکرد ایمنی پرندهپرنده

از نظر اقتصادی بسیار عنوان شاخص مهمی از وضعیت سلامت( )به

های تر برنامهبرداری در بیشعلت مشکلات رکوردمهم بوده، اما به

صنعت پرورش  که در یصفاتاز  یکی شود.پوشی میاصلاحی از آن چشم

بازده مصرف داشت صفات مربوط به  ژهیبه آن توجه و یستیبا وریط

مصرف مانده تفاوت در خوراک مصرفی در تفاوت در باقی خوراک است.

مانده (. باقیUrff ،1991و  Luitingشود )( منعکس میRFIخوراک )

ناکارا از کارا استفاده  عنوان صفتی برای تمایز حیواناتخوراک به مصرف

صورت تفاوت بین خوراک مصرفی مشاهده شده و خوراک شود و بهمی

پایین نسبت به  RFIشود. پرندگانی با مصرفی مورد انتظار تعریف می

دست آوردن وزن یکسان هتری برای ببالا، خوراک کم RFIگانی با پرند

کنندگان کنند و بنابراین تولیدو سطح تولیدی یکسان مصرف می

بالا هستند. در برآورد صفت ضریب  RFIکاراتری نسبت به پرندگان با 

( به این دلیل که از تقسیم دو صفت به هم برآورد FCRتبدیل خورک )

 همین دلیل وراثترود و بهریانس از دست میشود بخشی از وامی

مانده مصرف خوراک دارد. در تری نسبت به صفت باقیپذیری کم

صورت جمع، تفریق و مانده مصرف خوراک تمامی روابط بهصفت باقی

صفت  RFIآید. از طرفی، وجود نمیضرب هستند و این مشکل به

ی و صفات فقط خوراک مصرف FCRاست زیرا  FCRبهتری نسبت به 

با در نظر گرفتن وزن بدن  RFIکه کند، درحالیتولیدی را استفاده می

، Van Eerdenآورد )حساب میداری را هم بههای نگهمتابولیکی هزینه

ای تولید های اصلاحی مدرن برای حیوانات مزرعههدف برنامه (.2007

با خطر شیر، گوشت یا تخم کارامد و در عین حال ایمن، سالم و بی

داری های نگهداری است. پایین بودن هزینههای نگهترین هزینهکم

 مانده شود و این انرژی باقیتر انرژی میماندن بیشمنجر به باقی

 تر حیوان شود. براساس نظریهطور بالقوه صرف تولید بیشتواند بهمی

(، در شرایط 1993و همکاران،  Beilharzتئوری تخصیص منابع )

ای از منابع محدود را دارا محیطی، حیوانات بستهمحدودیت 
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که منابعی که برای یک عملکرد استفاده  یباشند، به این معنمی

شوند، برای عملکردهای دیگر در دسترس نیستند. طبق این نظریه می

دلیل محدودیت در منابع، تعادل در میان تقاضاهای فردی مهم و به

منابع و تقاضا برای صفات است و حیوانات مجبورند جهت تخصیص 

دست آوردن حداکثر شایستگی، بررسی و گزینش داشته هحیاتی و ب

ترین طبقه عنوان اصلیمثل و ایمنی بهداری، رشد، تولیدباشند. نگه

و  Siegelگیرند )تخصیص منابع در موجودات مورد توجه قرار می

Honaker ،2009 برای (. بر این اساس، انتخاب مصنوعی طولانی مدت

طیور تخصیص  تجاری هایگله تربیش در خصوصصفت اقتصادی به یک

(. 2012و همکاران،  Zhaoمنابع به هر تقاضایی را تغییر داده است )

سالیان سال اصلاح حیوانات بر روی حداکثر کردن صفات تولیدی 

تمرکز داشته است. بنابراین، این فرض عجیب نیست که حیوانات 

ریزی شدند که سهم بزرگی از تیکی طوری برنامهای از لحاظ ژنمزرعه

منابع را برای صفات تولیدی و کاهش توانایی خود به پاسخ به دیگر 

، Dunningtonتقاضاها ازجمله عملکرد سیستم ایمنی تخصیص دادند )

ژن برای ارزیابی پاسخ ایمنی هومورال در ترین آنتی(. متعارف1990

هایی واکسن و (SRBC) گوسفندی نخو قرمز هایگلبول هایسلول طیور

هایی رو، گزارش( است. از اینNDVاز قبیل ویروس بیماری نیوکاسل )

در رابطه با برآورد پارامترهای ژنتیکی پاسخ ایمنی هومورال برعلیه 

SRBC (Van Der Zijpp  وLeenstra، 1980؛ Leitner  ،و همکاران

 ؛2002کاران، و هم Bovenhuis ؛1992و همکاران،  Pinard ؛1992

Mohammadi-Tighsiah  ،بادی بر (، و تیتر آنتی2018و همکاران

؛ Lwelamira ،2012 ؛2009و همکاران،  NDV (Lwelamiraعلیه 

Mohammadi-Tighsiah  ،هومورال طبیعی  ایمنی و (،2018و همکاران

(Wijga  ،؛2009و همکاران Bao  ،در پرندگان 2016و همکاران )

(، 1998و همکاران ) Moller و (2011) و همکاران Demasوجود دارد. 

گلبول قرمز  ،های مصنوعیژناز آنتی سخ ایمنیابرای بررسی پ نیز

در طیور استفاده و ارتباط پاسخ ایمنی را  (SRBC) خون گوسفندی

مطالعات چندی وجود همبستگی مثبت  با وزن بدن بررسی کردند.

ان مثال، بین وزن بدن و عنوها بهبین صفات تولیدی معین و بیماری

 Pinardتخم و شیوع مرگ و میر در اثر بیماری مارک را نشان دادند )

(. این نتایج به این موضوع اشاره دارند که اگر 1993و همکاران، 

خصوصی باشد منجر به افزایش انتخاب فقط برای صفات تولیدی به

در بلند ( و 1993و همکاران،  Pinardشود )ها میحساسیت به بیماری

مدت این انتخاب ممکن است منجر به افزایش مرگ و میر، تلفات 

و همکاران،  Dunningtonتولید و افزایش نیاز به تجویز دارو شود )

ها، (. در کنار مزایای اقتصادی ناشی از بهبود مقاومت به بیماری1992

احتمال کاهش تجویز دارو، سلامت عمومی، کیفیت تولید و رفاه 

(. بهبود 1993و همکاران،  Pinard)حیوان است 

ها از طریق انتخاب طیور برای افزایش پاسخ ایمنی مقاومت به بیماری

که در بلدرچین لاین وجود ندارد و پرورش جاییممکن است. از آن

شود. طور توام انجام میههای مولد و گوشتی در اغلب مزارع ببلدرچین

گان بلدرچین، با سیستم دهندبنابراین لازم است که تمامی پرورش

رکوردگیری آشنا شده و در مزرعه خود بهبود ژنتیکی را ایجاد کنند. 

ای در ایران که بلدرچین مولد داشته دهندهاین مسئله برای هر پرورش

رو، وجود باشد. از اینو قصد بهبود عملکرد پرندگان را دارد مفید می

های ژنتیکی رامتردهندگان در زمینه پااطلاعات کافی برای پرورش

های ژنتیکی مربوط به صفات ایمنی و پذیری و همبستگینظیر وراثت

مانده مصرف خوراک در بلدرچین ژاپنی جهت ارائه برنامه اصلاح باقی

که ثبت رکوردهای مربوط به با توجه به این نژادی مؤثر ضروری است.

ر مانده مصرف خوراک در طیور کاری بسیاچنین باقیایمنی و هم

کنون گزارشی برای دانند، تاجاکه نویسندگان میدشوار است، تا آن

مانده مصرف برآورد همبستگی ژنتیکی بین ایمنی هومورال و باقی

هدف مطالعه  برهمین اساس، نشده است. ها گزارشبلدرچین خوراک در

پذیری و همبستگی( صفت حاضر برآورد پارامترهای ژنتیکی )وراثت

RFI بادی بر علیه آنتیخ ایمنی هومورال )تیترچنین پاسو همSRBC 

صفته ( در بلدرچین ژاپنی از طریق تجزیه و تحلیل بیزین چندNDVو 

 بود.

 

 هامواد و روش

های خاص دانشگاه زابل اجرا مطالعه حاضر در پژوهشکده دام       

آوری شده مربوط به پنج نسل بود. ها و اطلاعات شجره جمعشد. داده

روزگی  82روزگی تا  70روز از  12مدت ها بهنسل تخمدر هر 

 2524گذاری شد. تعداد آوری و براساس شماره پدر و مادر شمارهجمع

عفونی قطعه بلدرچین ژاپنی پس از ضد 543آوری شده از تخم جمع

روز در ستر و  14مدت کشی انتقال و بهدر دو نوبت به دستگاه جوجه

رار داده شدند. در روز اول، پس از روز در هچر ق 3مدت سپس به

شده، سپس پرندگان  نصبپرنده  هربال  کشی، شماره شناسایی بهوزن

 گراد بود انتقال داده شدند. درجه سانتی 35-37به اتاقی که دمای آن 

 رهیجها قرار داده شد. طور اختیاری در اختیار پرندهآب و غذا به

در طی دوره  فرموله شد و NRC (1994) یاهیتغذ یهاهیبراساس توص

ساعت روشنایی(  24صورت پیوسته )آزمایش برنامه نوردهی سالن به

های روزگی به قفس 20قطعه بلدرچین از سن  220بود. تعداد 

انفرادی انتقال داده شدند. تعداد پرندگان انتخاب شده در نتیجه 

رادی طور انفها بههای انفرادی بود. بلدرچینمحدود بودن تعداد قفس

روزگی( با استفاده از  45و  40، 35، 30، 25، 20در فواصل پنج روز )

کشی شدند. از دو ساعت قبل از گرم( وزن01/0±)ترازوی دیجیتالی 
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ها قطع شده و در این فواصل پنج کشی خوراک پرندههر نوبت وزن

مانده خوراک مصرفی هر پرنده نیز ثبت و یادداشت شد و روزه باقی

RFI (Residual Feed Intake ) .که، ییجاآن ازمربوطه محاسبه شد

بود و  یصورت گروه( بهیروزگ 20تا  هچها در فاز اول )یریگاندازه

 ماندهیباقمنجر شود  یکیژنت یپارامترها بیار نیبه تخم توانستیم

( مورد استفاده قرار یروزگ 20تا  یعنیخوراک در فاز اول ) مصرف

 روز از که یانفرادمصرف خوراک  ماندهیباق یهانگرفت و تنها داده

با توجه به وزن . تفگر قرار استفاده مورد شد یآورجمع بعد به 20

 شیافزاروزگی،  45تا  20انفرادی هر پرنده در فواصل پنج روز از سن 

تا  25 ،(BWG20-25) یروزگ 25تا  20: ئیجز یهاوزن بدن در دوره

 40تا  35 ،(BWG30-35) یروزگ 35تا  30 ،(BWG25-30) یروزگ 30

وزن  شیافزا ،(BWG40-45ی )روزگ 45تا  40و  (BWG35-40ی )روزگ

محاسبه گردید.  (BWG20-45) یروزگ 45تا  20بدن در کل دوره: 

 (:2010 و همکاران، Aggrey) شد استفاده 1از رابطه  RFIمحاسبه  برای

 RFI = FI – [a + (b1 × BW0.75) + (b2 × BWG)] :1رابطه 

: میزان خوراک مصرفی مشاهده شده در طول دوره، FIرابطه،  در این

a ،عرض از مبدا :b1  وb2 ضرایب رگرسیون جزئی :FI  بر روی

BW0.75  وBWG و ،BWG.برای  : افزایش وزن بدن در طول دوره بود

روزگی با  24تعیین ایمنی همورال در هر نسل، همه پرندگان در 

ره در مردمک چشم و روش چکاندن قط NDV-B1واکسن سویه 

گیری علاوه، برای اندازه(. بهRazi Co, Karaj, Iranواکسینه شدند )

 2/0روزگی میزان  38و  31پاسخ ایمنی هومورال ثانویه، هر پرنده در 

درصد محلول در بافر فسفات سالین استریل  SRBC 5لیتر میلی

(PBSبه )ای در ماهیچه سمت چپ سینه وسیله تزریق درون ماهیچه

های (. نمونه2018و همکاران،  Mohammadi-Tighsiahدریافت کرد )

 EDTAهای حاوی روزگی در تیوب 45خون از ورید بال پرنده در 

داری و سپس به های خون بلافاصله در یخ نگهآوری شد. نمونهجمع

سانتریفیوژ  2500 گراد با دوردرجه سانتی 4دقیقه در دمای  10مدت 

گراد تا زمان تجزیه و تحلیل درجه سانتی -80و پلاسمای حاصل در 

ND (AbNDV )علیه ویروس بادی برداری شد. تیتر آنتینگه بادیآنتی

( براساس دستورالعمل HIبا استفاده از تست مهارکننده هماگلوتنین )

(1971 )Cunninghamسازی شده ازگیری شد. دو سری رقت، اندازه 

گراد( ساخته درجه سانتی 56پلاسمای غیرفعال شده در دمای بالا )

( برای 4/7برابر با  pHمول/لیتر و  01/0) PBSسری از شد که در یک

 درصد 4/1با  PBS( و دیگری از AbTبادی کل )گیری آنتیاندازه

Y (IgY )بادی ایمنوگلوبولین مرکاپتواتانول برای تعیین تیتر آنتی -2 

 AbTاز  IgYتر از کم کردن تی IgMاستفاده شد. تیتر  SRBCعلیه بر

صورت به SRBCژن در آنتی IgMو  AbT ،IgYدست آمد. تیتر هب

Log 2 دستورالعمل  براساسWegmann و Smithies (1966)  .بیان شد

برای هر نمونه پلاسما، تمام آزمایشات ایمنی هومورال دو بار و در 

چاهک انجام شد. بنابراین، پاسخ ایمنی هومورال  96با  هاییمیکروپلیت

روز پس از واکسیناسیون( و پاسخ  21) NDVلیه برعلیه ویروس او

 سازی(روز پس از ایمن 14و  7) SRBCایمنی همورال ثانویه برعلیه 

منظور تعیین شاخص اند. پس از ثبت صفات ایمنی، بهگیری شدهاندازه

 برآیند عملکرد سیستم ایمنی از رابطه زیر استفاده شد:

 IgF= IgYz + IgMz + IgNz :2رابطه 

، IgYzبرآیند عملکرد سیستم ایمنی همورال،  IgFکه در این رابطه 

IgMz  وIgNz یک از مقایسه عملکرد های استاندارد شده هرارزش

از ویرایش  بعد است. (IgNو  IgY ،IgMترتیب )به همورال سیستم ایمنی

 بود. 1صورت جدول های مورد استفاده بهها، ساختار دادهداده

 

 مانده مصرف خوراک در سنین مختلفصفات ایمنی و باقیآماره توصیفی  :1جدول 

a :روزگی،  45تا  20روزگی و  45تا  40روزگی،  40تا  35روزگی،  35تا  30روزگی،  30تا  25روزگی،  25تا  20مانده مصرف خوراک در سنین باقیbبادی کل، : آنتیc تیتر :

 .Fبادی ایمونوگلوبولین : تیتر آنتیfبادی برعلیه ویروس نیوکاسل، : تیتر آنتیM ،eبادی ایمونوگلوبولین : تیتر آنتیY ،dبادی ایمونوگلوبولین آنتی

 

 صفات تعداد مشاهدات میانگین حداقل حداکثر انحراف استاندارد خطای استاندارد ضریب تغییرات )درصد(

- 39/1 98/30 48/143 82/74- 0 496 a 25-20RFI 
- 68/1 74/37 59/123 15/105- 0 500 a 30-25RFI 

- 47/1 92/32 54/126 67/99- 0 498 a 35-30RFI 

- 54/1 68/33 35/171 92/81- 0 476 a 40-35RFI 
- 59/3 09/54 34/131 65/123- 0 227 a 45-40RFI 

- 21/7 78/123 78/308 42/289- 0 295 a 45-20RFI 

66/39 05/0 67/1 50/11 50/0 21/4 1087 b AbT 

85/47 04/0 52/1 00/9 50/0 96/2 1072 c IgY 

89/76 03/0 00/1 00/9 50/0 30/1 1087 d IgM 

99/26 07/0 07/2 00/12 00/1 66/7 905 e AbNDV 

94/44 08/0 59/2 66/12 57/29- 77/5 1087 f IgF 
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پذیری های واریانس و وراثتها، ابتدا مؤلفهبعد از ویرایش داده       

صفات با استفاده از تجزیه و تحلیل تک صفتی برآورد گردید. سپس 

مانده بین صفات با استفاده از تجزیه و همبستگی ژنتیکی و باقی

د صفتی مورد استفاده به شکل تحلیل دو صفته برآورد گردید. مدل چن

 بود: 3صورت رابطه ماتریسی به

 yi = Xibi + Ziai + ei :3رابطه 

مانده مصرف امین صفت )باقی iبردار مشاهدات برای  iyکه در آن 

( بردار اثرات ثابت )جنس، نسل و هچ ibخوراک و ایمنی هومورال(، 

 iشی برای بردار تصادفی اثرات ژنتیکی افزای iaامین صفت،  iبرای 

شاهدات به مدهنده های ارتباطترتیب ماتریسبه iZ و iXامین صفت، 

 بردار ieامین صفت و  iاثرات ثابت و ژنتیکی افزایشی تصادفی برای 

شود اثرات امین صفت است. فرض می iمانده برای اثرات تصادفی باقی

ل با رمانطور مانده )اثرات تصادفی( بهژنتیکی افزایشی و واریانس باقی

 2eσI,0( e~N(و  ) 2aσ, A0E[y]=Xb; a~N(اند: شده توزیع زیر هایفرض

حد ماتریس وا Iدهنده اثرات ژنتیکی افزایشی و ماتریس ارتباط Aکه 

  د:بو 4باشد. ساختار کوواریانس اثرات تصادفی به صورت رابطه می

]var :4رابطه 
a
e

] =[
G ⊗ A O

O R ⊗ IN
], 

یب ماتریس )کو(واریانس اثرات ژنتیکی افزایشی، ترتبه Iو  R, A, Gکه 

مانده، ماتریس دهنده، ماتریس )کو(واریانس اثرات باقیماتریس ارتباط

Gibbs3F90 ،Misztal ( و کنتر2002و همکاران ) ل همگرایی رسیدن

 انجام گرفت. Postgibbsf90ها توسط تجزیه و تحلیل

 

 نتایج

صفات  برای آمده دستهب پذیریوراثت و واریانس هایمؤلفه 2 جدول       

پذیری برای شود وراثتچه مشاهده میدهد. چنانمختلف را نشان می

 های مختلف پایین برآورد گردید کهمانده مصرف خوراک در دورهباقی

دهنده این است که انتخاب ژنتیکی برای این صفات در کوتاه نشان

مدت باعث بهبود نشده و باید عوامل محیطی جهت بهبود صفات مورد 

پذیری برای صفات ایمنی نیز پایین بود توجه قرار گیرد. میزان وراثت

درصد بودند.  10پذیری بالای که دارای وراثت IgF و IgYاستثنای به

، انتخاب IgF( برای صفت 24/0پذیری )بالا بودن وراثت با توجه به

 تواند در بهبود ایمنی مؤثر واقع شود.ژنتیکی برای این صفت می
 

 های مختلفمانده مصرف خوراک در دورهپذیری صفات ایمنی و باقیو وراثت های واریانستجزیه و تحلیل تک صفتی مؤلفه: 2ل جدو

 صفات واریانس ژنتیکی افزایشی ±انحراف استاندارد واریانس فنوتیپی ±انحراف استاندارد  یپذیروراثت ±انحراف استاندارد 

05/0 ± 08/0 09/0 ± 20/2 11/0 ± 18/0 a AbT 
05/0 ± 14/0 07/0 ± 60/1 09/0 ± 23/0 b IgY 
02/0 ± 02/0 04/0 ± 91/0 02/0 ± 02/0 c IgM 
04/0 ± 05/0 15/0 ± 13/3 11/0 ± 14/0 d AbNDV 
06/0 ± 24/0 27/0 ± 95/5 39/0 ± 42/1 e IgF 
04/0 ± 04/0 82/51 ± 21/782 93/32 ± 48/33 f 25-20RFI 
05/0 ± 05/0 31/69 ± 50/1061 27/50 ± 80/48 f 03-25RFI 
04/0 ± 05/0 28/68 ± 60/1043 77/46 ± 01/50 f 35-30RFI 
05/0 ± 07/0 64/71 ± 80/1076 99/55 ± 56/72 f 40-35RFI 
06/0 ± 07/0 20/300 ± 60/3069 66/206 ± 93/220 f 54-40RFI 
06/0 ± 07/0 90/1323 ± 00/15848 87/936 ± 70/1074 f 45-20RFI 

a :بادی کل، آنتیbبادی ایمونوگلوبولین : تیتر آنتیY ،cبادی ایمونوگلوبولین : تیتر آنتیM ،dبادی برعلیه ویروس نیوکاسل، : تیتر آنتیeبادی ایمونوگلوبولین : تیتر آنتیF ،fمانده : باقی

 روزگی. 45تا  20روزگی و  45تا  40، روزگی 40تا  35روزگی،  35تا  30روزگی،  30تا  25روزگی،  25تا  20مصرف خوراک در سنین 
 

 شود همبستگیکه مشاهده میطوردهد. هماندست آمده بین صفات ایمنی مختلف را نشان میهمانده بهای ژنتیکی و باقیهمبستگی 3جدول        

( و همبستگی ژنتیکی مثبت و متوسط 50/0) IgMو  AbT(، همبستگی ژنتیکی مثبت و متوسط بین 92/0) IgYو  AbTژنتیکی مثبت و بالایی بین 

مشاهده شد. از طرفی، همبستگی  IgYبادی کل و ترین همبستگی ژنتیکی بین تیتر آنتیاین بیش( برآورد شده است. بنابر52/0) IgFو  AbTبین 

 که همبستگی ژنتیکی برآورد شد. با توجه به این 01/0مثبت و پایین و برابر  AbNDVو  AbTژنتیکی بین 

      (DOI): 10.22034/AEJ.2020.110811      

واحد هستند. بهعلاوه ⊗ ضرب کرونر و N شماره حیوانات دارای رکورد 

است. تعداد 500000 نمونه با دوره قلقگیری 50000 و فاصله نمونهگیری 

100 تولید گردید و بعد از به همگرایی رسیدن تجزیه و تحلیلها، از 

نمونههای تولید شده، مؤلفه )کو(واریانس بهدست آمده و همبستگی 

ژنتیکی صفات برآورد گردید. تجزیه و تحلیل صفات توسط روش 

نمونهگیری گیبس )Gibbs sampling( با استفاده از نرمافزار 
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 ایین( بین صفات ایمنیانحراف استاندارد( )قطر پ±)مانده انحراف استاندارد( )قطر بالا( و همبستگی باقی±)همبستگی ژنتیکی  :3جدول 

aکل، : آنتی کاسلللل، : تیتر آنتیM ،dبادی ایمونوگلوبولین : تیتر آنتیY ،cیمونوگلوبولین بادی ا: تیتر آنتیbبادی  یه ویروس نیو : F ،fبادی ایمونوگلوبولین : تیتر آنتیeبادی برعل

 روزگی. 45تا  20مانده مصرف خوراک در سنین باقی
 

 

AbNDV  وIgF ( برآورد شد می80/0مثبت و بالا ) توان نتیجه گرفت

های بالایی برعلیه تواند منجر به تیترمی IgFکه انتخاب براساس 

های ژنتیکی همبستگی 4جدول ویروس بیماری نیوکاسل هم بشود. 

های مختلف دورهمانده مصرف خوراک در مانده بین صفات باقیو باقی

 RFI20-45دهد. همبستگی ژنتیکی بین با صفات ایمنی را نشان می

و تیتر نیوکاسل کم تا متوسط  SRBCعلیه بادی بربا تیترهای آنتی

( مثبت بود. -23/0) IgF( و -33/0) IgMاستثنا ( و به45/0-11/0)

به این موضوع اشاره دارد  RFIبا  IgFو  IgMکه این همبستگی منفی 

شود. در های مذکور میبادیسبب افزایش تیتر آنتی RFIه کاهش ک

در سنین مختلف  RFIاین مطالعه با بررسی همبستگی ژنتیکی بین 

رسد که نتایج نظر میگونه بهاین AbT ،IgY ،IgM ،IgF ،AbNDVبا 

روزگی(  20-45برابر با کل دوره ) 40-45این همبستگی در سنین 

ور بررسی پارامترهای ژنتیکی در کل دوره منظاست. بر این اساس به

روزگی را مبنا  40-45توان سنین روزگی( پرورش می 45-20)

مانده هم دقیقاً های باقیها قرار داد. از نقطه نظر همبستگیگیریاندازه

مانده های باقیچنین اعداد همبستگیدست آمد. همهنتایج یکسانی ب

ستگی ژنتیکی بین صفات تر از همبستگی ژنتیکی است. برآورد همبکم

RFI  در سنین مختلف باIgM  وIgF روزگی  40-45استثنا به 

 17/0ترتیب در دامنه ( مثبت و متوسط و به-23/0و  -33/0ترتیب )به

برآورد شد. و همبستگی  IgFبرای  52/0تا  03/0و  IgMبرای  35/0تا 

روزگی  30-35جز در دوره به AbNDVبا  RFIژنتیکی بین صفات 

برآورد شد. از نظر  23/0تا  11/0( مثبت و پایین و در دامنه -08/0)

است.  IgYبالاتر از  نسبتاً IgMمانده تیترهای های باقیهمبستگی

های ژنتیکی از نظر با همبستگی IgMمانده در های باقیهمبستگی

 تر بودند. علامتی با هم برابر و از لحاظ مقداری کوچک
 

 
 

 

 انحراف استاندارد(±)مانده باقیهای ژنتیکی و همبستگی برآورد :4جدول 

 صفات ایمنی با (RFI)مانده مصرف خوراک بین صفات باقی

aکل،  بادی: آنتیbبادی ایمونوگلوبولین : تیتر آنتیY ،cبادی ایمونوگلوبولین : تیتر آنتی

M ،dبادی برعلیه ویروس نیوکاسل، : تیتر آنتیeلین بادی ایمونوگلوبو: تیتر آنتیF ،f :

 35تا  30روزگی،  30تا  25روزگی،  25تا  20مانده مصرف خوراک در سنین باقی

 روزگی. 45تا  20روزگی و  45تا  40روزگی،  40تا  35روزگی، 

RFI20-45 IgF AbNDV IgM IgY AbT صفات 

68/0 ± 17/0 13/0 ± 52/0 19/0 ± 01/0 15/0 ± 50/0 04/0 ± 92/0  a AbT 

59/0 ± 45/0 19/0 ± 34/0 22/0 ± 07/0- 17/0 ± 14/0  02/0 ± 74/0 b IgY 
63/0 ± 33/0- 18/0 ± 58/0 24/0 ± 20/0  04/0 ± 18/0- 03/0 ± 53/0 c IgM 

64/0 ± 11/0 08/0 ± 80/0  04/0 ± 05/0- 05/0 ± 07/0 04/0 ± 03/0 d AbNDV 

59/0 ± 23/0-  03/0 ± 59/0 04/0 ± 32/0 05/0 ± 33/0 04/0 ± 50/0 e IgF 

 10/0 ± 12/0- 72/0 ± 05/0 13/0 ± 17/0- 21/0 ± 07/0- 20/0 ± 36/0- f 45-20RFI 

انحراف 
 همبستگی±استاندارد

 باقیمانده

انحراف 
 همبستگی±استاندارد

 ژنتیکی
2صفت  1صفت    

080/0 ± 07/0  70/0 ± 10/0  

AbT a 

RFI20-25 f 
10/0 ± 05/0  72/0 ± 04/0-  RFI25-30 f 
09/0 ± 05/0-  37/0 ± 71/0  RFI30-35 f 
09/0 ± 07/0  52/0 ± 50/0-  RFI35-40 f 
20/0 ± 36/0-  68/0 ± 17/0  RFI40-45 f 
20/0 ± 36/0-  68/0 ± 17/0  RFI20-45 f 

09/0 ± 02/0  58/0 ± 40/0-  

IgY b 

RFI20-25 f 
11/0 ± 02/0  49/0 ± 56/0-  RFI25-30 f 
09/0 ± 22/0-  59/0 ± 43/0  RFI30-35f 
10/0 ± 02/0-  56/0 ± 45/0-  RFI35-40 f 
21/0 ± 07/0-  59/0 ± 45/0  RFI40-45 f 
21/0 ± 07/0-  59/0 ± 45/0  RFI20-45 f 

06/0 ± 08/0  67/0 ± 28/0  

IgM c 

RFI20-25 f 
07/0 ± 05/0  66/0 ± 35/0  RFI25-30 f 
07/0 ± 13/0  43/0 ± 18/0  RFI30-35 f 
07/0 ± 09/0  70/0 ± 17/0  RFI35-40 f 
13/0 ± 17/0-  63/0 ± 33/0-  RFI40-45 f 
13/0 ± 17/0-  63/0 ± 33/0-  RFI20-45 f 

09/0 ± 05/0-  58/0 ± 13/0  

AbNDV d 

RFI20-25 f 
12/0 ± 03/0-  70/0 ± 23/0  RFI25-30 f 
10/0 ± 07/0-  60/0 ± 08/0-  RFI30-35 f 
09/0 ± 14/0-  59/0 ± 14/0  RFI35-40 f 
72/0 ± 05/0  64/0 ± 11/0  RFI40-45 f 
72/0 ± 05/0  64/0 ± 11/0  RFI20-45 f 

08/0 ± 03/0  62/0 ± 26/0  

IgF e 

RFI20-25 f 
08/0 ± 09/0  68/0 ± 03/0  RFI25-30 f 
08/0 ± 05/0-  51/0 ± 52/0  RFI30-35 f 
08/0 ± 01/0  49/0 ± 25/0  RFI35-40 f 
10/0 ± 12/0-  59/0 ± 23/0-  RFI40-45 f 
10/0 ± 12/0-  59/0 ± 23/0-  RFI20-45 f 
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 بحث 

شدت واگیردار و مهلک برای اسل بیماری ویروسی، بهبیماری نیوک       

تواند موجب مرگ و های طیور در سرتاسر جهان است و میاکثر گونه

باری شود. اگرچه میر صد در صدی در گله و تلفات اقتصادی فاجعه

علیه این ویروس کشنده بسیار بادی برتوانایی پرنده برای تولید آنتی

پذیر و وراثت AbNDVاند که تیتر ادهها نشان دمفید است. گزارش

و  Lwelamiraپذیر است )تر امکانانتخاب برای تولید پرندگان مقاوم

 Tianfeiای که توسط در مطالعه (.Lwelamira ،2012 ؛2009 همکاران،

Liu ( در جمعیت پرندگان آمیخته اجرا شد وراثت2014و همکاران ) 

های تک و تحلیل مدلدر تجزیه  AbNDVپذیری برآورد شده برای 

گزارش شد که  487/0و  478/0ترتیب برابر با صفته بهصفته و چند

پذیری ( وراثت1994و همکاران ) Saccoپذیری بالایی است. وراثت

AbNDV گزارش کردند.  30/0های خالص را در جمعیت بوقلمون

Mohammadi-Tighsiah بادی پذیری تیتر آنتیوراثت (2018) همکاران و

 17/0 ( را در جمعیت بلدرچین ژاپنی برابرAbNDVیه نیوکاسل )عل

پذیری برآورد شده در گزارش کردند. این نتایج بسیار بالاتر از وراثت

های پذیریتهای مختلف وراثچند جمعیتاست هر 05/0تحقیق حاضر 

و همکاران  Sunای که توسط در مطالعه دارند. AbNDVمتفاوتی برای 

(b2013) مرغان دورگه تخمگذار  جمعیت بادی درتیترهای آنتی بر روی

گزارش  26/0و  21/0 ترتیببه IgMو  IgYپذیری برای وراثت انجام شد

( a2013و همکاران ) Sunچنین در مطالعه دیگر توسط شد. هم

را در  IgYپذیری و وراثت 44/0تا  41/0در دامنه  IgMپذیری وراثت

بالاتر از نتایج تحقیق  IgMگزارش شد که برای  14/0-31/0دامنه 

و  Bao( بود. 14/0مشابه تحقیق حاضر ) IgY( و برای 02/0حاضر )

پذیری برآورد تجاری لگهورن سفید وراثت جمعیت در (2016) همکاران

گزارش  11/0تا  02/0و  17/0تا  10/0ترتیب به IgYو  IgMشده برای 

های طبیعی را مورد ارزیابی بادیآنتی (2016) و همکاران Baoکردند. 

های ثانویه ایمنی که در تحقیق حاضر روی پاسخحالیقرار دادند در

قرار گرفتند تحقیق  SRBCژن که در معرض آنتیهومورال بعد از این

را  12/0پذیری وراثت( 2015و همکاران ) Berghofصورت گرفت. 

 IgYبرای  07/0و  IgMبرای  14/0(، AbTبادی کل )برای تیتر آنتی

در مرغان خالص تخمگذار گزارش کردند. در مطالعه دیگری که بر 

بر  AbTو  IgYو  IgMپذیری روی بلدرچین ژاپنی اجرا شد وراثت

 Mohammadi) شد گزارش 21/0 و 24/0 ،20/0 برابر ترتیببه SRBC علیه

Tighsiah  ،های گزارش پذیری(. تفاوت در وراثت2018و همکاران

دلیل تواند بهشده در مطالعه حاضر در مقایسه با مطالعات گذشته می

گیری چنین سن نمونههای مورد مطالعه باشد همتفاوت در جمعیت

بادی و پارامترهای ژنتیکی مربوطه اثر از پرندگان بر روی تیتر آنتی

دلیل کم بودن ف اثرات مادری )محیطی( در مدل بهگذارد و حذمی

ها تواند یکی از دلایل دیگر این تفاوتازا هر مادر نیز میتعداد نتاج به

( همبستگی ژنتیکی بین تیتر b2013) و همکاران Sunدر مطالعه  باشد.

IgY  وIgM  گزارش شد که بسیار  43/0در مرغان تخمگذار دورگه

( 2015و همکاران ) Berghof (.14/0) است حاضر تحقیق بالاتر از برآورد

 97/0ترتیب برابر را به IgMو  IgTهمبستگی ژنتیکی و فنوتیپی بین 

ترتیب را به IgYو  IgTو همبستگی ژنتیکی و فنوتیپی بین  55/0و 

ها چنین آندر مرغان تخمگذار گزارش کردند. هم 81/0و  96/0برابر 

گزارش  IgYو  IgM( بین 86/0همبستگی ژنتیکی بسیار بالایی )

که همبستگی فنوتیپی بین این دو ایمونوگلوبین پایین حالیکردند در

در تحقیق حاضر برآورد همبستگی ژنتیکی  ( گزارش شد.26/0) و مثبت

RFI20-45  باIgM  وIgF توان نتیجه گرفت انتخاب منفی است که می

شود از میمانده مصرف خوراک منجر به بهبود باقی IgFو  IgMبرای 

 IgMهمبستگی ژنتیکی بین  3 جدول طرفی براساس اطلاعات موجود در

 IgYبا  IgFمثبت و متوسط، همبستگی ژنتیکی بین  AbNDVو  IgYبا 

شود گیری میاین نتیجهبنابر شد. و بالا برآورد و متوسط مثبت AbNDV و

د و ها نداربادیاثر منفی روی سایر آنتی IgFیا  IgMکه انتخاب برای 

انتخاب برای  اینبنابر شود.می AbNDVو  IgYبه تیترهای بالایی از  منجر

IgM  وIgF شود.نمی ژاپنی در بلدرچین های ایمنیمنجر به کاهش پاسخ 
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Abstract 
The aim of this study was to estimate genetic parameters of humoral immune responses 

(antibody titers against sheep red blood cells (SRBC) and Newcastle Disease Virus (NDV)) and 

residual feed intake from 20 to 45 days of age in Japanese quail. For this purpose, a total of 2492 

records of residual feed intake traits and 5238 records of immune traits were used. The analyses 

of Genetic parameters of traits were estimated through single and bivariate animal models via 

Gibbs sampling method. Heritability estimates of total antibody titer (AbT), titer of 

immunoglobulin Y (IgY), titer of immunoglobulin M (IgM) and titer of immunoglobulin F (IgF) 

against SRBC were 0.08, 0.14, 0.02 and 0.24, respectively, however, heritability of antibody 

titer against NDV was lower than estimated of SRBC antigen (h2= 0.05). heritability of RFI in 

different ages were in ranges of 0.04 to 0.07. genetic correlations estimate between total antibody 

and IgY were positive and high and was 0.92. The negative genetic correlations were related to 

IgM with RFI and genetic correlations estimates between RFI and other immunoglobulins (IgY, 

AbT, IgF) and NDV were positive. As a conclusion, selection for IgF due to its heritability 

(0.24) and negative genetic correlation (-0.23) with RFI, cause improve in RFI and reduce costs, 

related mainly to feeding and selecting of animals with phenotyping. On the other hand, due to 

moderate to high positive genetic correlations (0.34-0.80) were found between IgF and other 

immunoglobulins, selection of it didn’t lead to decline of humoral immune responses in quail. 
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