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های هموزیگوت ژنومی و بررسی روند تکاملی اندازه مؤثر خونی با استفاده از رشتهتخمین نرخ هم
 جمعیت در برخی از نژادهای اسب آسیایی
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 چکیده

( در برخی از Neهاي هموزیگوت ژنومی و بررسی روند تکاملی اندازه مؤثر جمعيت )خونی با استفاده از رشتههدف از این تحقيق محاسبه هم
ترتيب از نژادهاي نمونه به 19و  19، 18، 24، 19مل حيوان شا نمونه 99نژادهاي اسب آسيایی بود. به این منظور از اطلاعات ژنومی مجموع 

اند. این تعيين ژنوتيپ شده Illumina SNP50K Beadchipهاي کارگيري آرایههتکه، عرب، کاسپين، مغولی و تروبرد استفاده شد که با بآخال
هاي بر پایه رشته FROHبا استفاده از روش خونی ( انجام شد. ضریب همEGDCتحقيق با همکاري کنسرسيوم تنوع ژنتيکی اسب )

نسل قبل محاسبه شد. نتایج آناليز  1000تا  5کارگيري اطلاعات عدم تعادل پيوستگی در طی ( و اندازه مؤثر با بهROHهموزیگوت ژنومی )
ند. ميانگين هتروزیگوسيتی مورد انتظار و شو( نشان داد که تمام نژادها با استفاده از دو مؤلفه اول از همدیگر مجزا میPCAهاي اصلی )مؤلفه

ضریب همخونی بر پایه اطلاعات ژنومی نشان بود. محاسبه  278/0-308/0و  278/0-294/0ترتيب در دامنه شده در نژادهاي مختلف بهمشاهده
نتایج حاصل از محاسبه اندازه مؤثر در د. باش)نژاد تروبرد آمریکایی( در نوسان می 166/0)نژاد مغولی( و  003/0داد که مقادیر محاسبه شده بين 

نسل قبل  100سال گذشته تاکنون با یک شيب کاهشی زیاد در حدود  1000در طی  Neدهنده روند کاهش تدریجی نژادهاي مختلف، نشان
 34-33کاسپين و تروبرد )رأس( و کمترین در نژادهاي  53نسل قبل( در نژاد عرب ) 5هاي حاضر )در نسل Neبراي تمام نژادها بود. بيشترین 

 رأس( مشاهده شد. در مجموع، نتایج این تحقيق نشان داد که در بين نژادهاي آسيایی، نژاد اسب کاسپين با وجود تنوع ژنتيکی مناسب و ضریب
مناسب براي حفاظت از  هايباشد که طراحی برنامههمخونی پایين، اندازه مؤثر آن نسبت به سایر نژادهاي مورد مطالعه در این تحقيق کمتر می

 حيوانات خالص باقيمانده این نژاد بومی کشور ضروري است.
 

 .خونی، نژادهاي اسب آسيایینرخ همهاي هموزیگوت ژنومی، اندازه مؤثر، رشته کلیدی:های واژه
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ABSTRACT 

The objective of the present study was to estimate the inbreeding values using run of homozygosity and study the 
evolutionary trend of the effective population size (Ne) in some Asian horse breeds. A total of 99 animal samples 
consisting 19, 24, 18, 19 and 19 samples from AkhalTake, Arrabian, Caspian, Mongolian and Thoroughbred breeds, 
genotyped by Illumina SNP50K Beadchip assay were used in this study, respectively. This study has been performed 
in collaboration with the Equine Genetic Diversity Consortium (EGDC) project. The inbreeding values based on the 
run of homozygosity using FROH and next, Ne using linkage disequilibrium across 5 up to 1000 generations ago 
were estimated. The result of principal component analysis (PCA) indicated that all breeds will be separated from 
each other in the first two principal components. Average expected and observed heterozygosity for different breeds 
ranged 0.278-0.294 and 0.278-0.308 respectively. Estimation of inbreeding based on genomic information showed 
that the values are ranged between 0.003 in Mongolian up to 0.166 in Thoroughbreds. The Ne results showed a 
decreasing trend over the last 1000 generations for all breeds, with an increasing slope since about 100 generations 
ago. The highest historically effective population size in recent generations (5 generations ago) was found in the 
Arabian breed (53 heads) and the lowest for Caspian and Thoroughbred (33-34 heads) breeds. Generally, the results 
of this study indicated that despite a reasonable genetic variation and low inbreeding value, however, the Ne is the 
lowest in Caspian compared to other Asian horse breeds that designing of appropriate programs is necessary to 
conserve remaining purebred animals of this indigenous Iranian horse breed. 
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 مقدمه

هایی است که در ترین گونهاسب یکی از کهن

سال قبل  5000-6000اوراسیا در حدود  های دشت

( و از نظر Petersen et al., 2013اهلی شده است )

هایی که پراکنش جغرافیایی تقریباً در تمام سرزمین

انسان در آن گام نهاده است این حیوان نیز در کنار او 

حضور داشته است. با توجه به آنچه در صنعت پرورش 

اسب امروز دنیا در جریان است، اسب یکی از 

که در طوریهشود بها محسوب میگرانبهاترین دام

رد قیمت یک رأس اسب سیلمی یا مادیان برخی از موا

ممتاز با بهای چندین ده رأس گاو ماده ممتاز برابری 

(. به این ترتیب واحدهایی که Rafeie, 2011کند )می

پردازند از به پرورش اسب اصیل و خالص می

شوند. اسب پرسودترین واحدهای دامداری محسوب می

ایط دارای پراکنش جهانی است ولی با توجه به شر

جغرافیایی خاص هر منطقه و کشور، نژادهای مقاوم به 

شرایط هر منطقه نیز شکل گرفته است. بر اساس 

میلیون رأس  58آمارها جمعیتی بیش از حدود 

(FAOstat, 2010 و بیش از )نژاد ) 500Petersen et 

al., 2013 برای این گونه دامی در سراسر جهان )

دات و صادرات اسب گزارش شده است. البته امروزه وار

توان در هر کشور چندین نژاد بسیار رایج بوده و می

وارداتی نیز مشاهده کرد که نمونه بارز آن اسب نژاد 

تروبرد است که تقریباً در سراسر دنیا پراکنده شده 

است. ورود حیوانات اصلاح شده خارجی و بعضاً 

ث باعنشده ریزیهای برنامهاستفاده گسترده از تلاقی

اکنون فراوانی بسیاری از نژادهای ه است تا همشد

بومی دنیا کاهش یابد و در نتیجه بسیاری از این نژادها 

در معرض خطر انقراض و فرسایش ژنتیکی قرار گیرند 

(Moradi et al., 2013 لذا در این شرایط، تخمین .)

خونی و اندازه مؤثر جمعیت نژادهای بومی به یکی هم

های اصلاحی راحی برنامهاز موضوعات مهم در ط

 تبدیل شده است. 

خونی با افزایش هموزیگوسیتی در کلیه هم

های خونی در جایگاهها، باعث افت ناشی از همجایگاه

دارای رابطه غیر افزایشی و افزایش بروز نقایص ژنتیکی 

(. اندازه مؤثر جمعیت Zhao et al., 2014شود )می

(Neنیز یکی از مهمترین پارامتره ) ا در ژنتیک

ژنتیکی و شود که میزان تنوعجمعیت محسوب می

کند رانش تصادفی را در جمعیت مشخص می

(Frankham, 2005 و نه تنها اطلاعاتی از روند تکاملی )

کند، بلکه درک ما ها و نژادهای مختلف فراهم میگونه

سازی معماری ژنتیکی صفات پیچیده را در فهم و مدل

(. از طرفی قبل Tenesa et al., 2007دهند )توسعه می

از انجام هر گونه اقدام در ارتباط با حفاظت از ذخایر 

ژنتیکی یک جمعیت دامی، بایستی از میزان همخونی 

 Zhao etو اندازه مؤثر آن نژاد اطلاعات کسب کرد )

al., 2014صورت مرسوم برای تخمین (. شجره به

تفاده های دامی اسهمخونی و اندازه مؤثر در جمعیت

 Gharahveysi et al. (2009)عنوان نمونه شود. بهمی

میانگین همخونی را در نژاد اسب عرب ایرانی با 

استفاده از اطلاعات ثبت اسناب فدراسیون سوارکاری 

درصد گزارش کردند. با این وجود تخمین  12/2ایران 

حاصل از شجره تا حد زیادی به عمق شجره و کامل 

که این اطلاعات تنها برای برخی بودن آن بستگی دارد 

 & Uimariدسترس است )های دامی در از جمعیت

Tapio, 2011خونی با ضریب هم ( و از طرفی، تخمین

استفاده از اطلاعات شجره به دلیل عدم امکان در نظر 

گیری مندلی، دارای صحت پایینی گرفتن اثرات نمونه

 (.Moradi et al., 2017خواهد بود )

برای رفع این محدودیت استفاده از حل یک راه

های اخیر در زمینه اطلاعات ژنومی است. پیشرفت

SNP (SNP Chip )های تعیین ژنوتیپ و طراحی آرایه

آوری مقادیر بالای اطلاعات نشانگری و عدم امکان جمع

را  (LD: Linkage Disequilibriumتعادل پیوستگی )

در  برای محاسبه میزان همخونی و اندازه مؤثر

های مختلف انسانی و دامی فراهم آورده است جمعیت

(Corbin et al., 2010; Kijas et al., 2012هم .) خونی

 :FROHهای هموزیگوت )با استفاده از رشته

Inbreeding based on run of homozygosity به )

هم پیوسته از ژنوتیپ هر فرد  های هموزایگوت بهتوالی

های یکسانی از ق هاپلوتیپشود که از طریگفته می

 ,.Purfield et alوالدین به فرزند انتقال یافته باشند )

2012 .)FROH عنوان معیاری مناسب در برآورد به

شود که خونی واقعی در سطح ژنوم استفاده میهم

گیری مندلی و در امکان در نظر گرفتن اثر نمونه
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نتیجه محاسبه همخونی با صحت بالاتر از شجره را 

. همچنین (Al-Mamun et al., 2015)آورد فراهم می

اند که امکان تخمین تحقیقات مختلفی نشان داده

اندازه مؤثر از روی اطلاعات عدم تعادل پیوستگی 

(LD( در سطح ژنوم نیز وجود دارد )Sved, 1971; 

Hill, 1981 بیشتر تحقیقات در این زمینه در انسان .)

(Park, 2011و دام )ن گاو شیری )هایی همچوSaatchi 

et al., 2011( و گوسفند )Moradi et al., 2012 )

 متمرکز شده است.

بر اساس بررسی منابع، تحقیقات اندک انجام شده 

در نژادهای مختلف اسب در ایران نیز عمدتاً بر روی 

بررسی تنوع ژنتیکی نژادهای مختلف و یا شناسایی 

ب ایرانی های انتخاب در برخی از نژادهای اسنشانه

 Rafeie (2011) عنوان نمونهبه اند.متمرکز شده

ساختار و میزان تنوع ژنتیکی نژادهای مختلف اسب 

ایرانی و میزان قرابت آنها با اسب کاسپین را با استفاده 

ای و میتوکندریایی مورد از نشانگرهای ریزماهواره

بررسی قرار داد و افت تنوع ژنتیکی و بالا رفتن 

ر تقریباً تمام نژادهای مورد مطالعه ایرانی همخونی را د

گزارش کرد. همچنین بر اساس میزان قرابت ژنتیکی 

در این تحقیق، کلیه نژادهای ایرانی در دو دسته 

البرز )کاسپین و سایر نژادهای بومی شمال  های اسب

های زاگرس )ترکمن، عرب، کردی، کشور( و اسب

 Zandi (2014) بندی شدند.شوری( تقسیمباغ و دره قره

نیز با مطالعه پویش ژنومی، ساختار ژنتیکی و 

های انتخاب را در سطح ژنوم دو نژاد ایرانی کاسپین  نشانه

و ترکمن مورد بررسی قرار داد. نتایج حاصل از این 

( LDدهنده میزان عدم تعدل پیوستگی )تحقیق نشان

بالاتر در نژاد کاسپین در مقایسه با نژاد ترکمن در اکثر 

فواصل ژنتیکی بود که بر اساس این یافته، وجود همخونی 

تر در نژاد کاسپین بالاتر و در نتیجه اندازه مؤثر پایین

 نسبت به ترکمن گزارش شده است.

خونی با استفاده هدف از این تحقیق تخمین نرخ هم

های هموزیگوت ژنومی و همچنین بررسی از رشته

وند تغییرات اندازه ( و رLDساختار عدم تعادل پیوستگی )

مؤثر جمعیت در چهار نژاد مهم اسب بومی آسیایی شامل 

تکه، عرب، کاسپین و مغولی است. این نژادها به آخال

ترتیب از کشورهای ترکمنستان، کشورهای عربی 

چند در یرند هرگخاورمیانه، ایران و مغولستان منشأ می

(. 1اند )جدول سایر کشورهای همجوار نیز پراکنش یافته

همچنین با توجه به پراکنش گسترده نژاد تروبرد در سایر 

کشورهای آسیایی از اطلاعات ژنومی این نژاد نیز استفاده 

شده است. این تحقیق با همکاری پروژه کنسرسیوم تنوع 

 Equine Genetic Diversityژنتیکی اسب )

Consortium انجام شده است. با توجه به پراکنش )

تکه )ترکمن(، عرب و کاسپین در الگسترده سه اسب آخ

تواند اطلاعات ارزشمندی در ایران نتایج این تحقیق می

زمینه درک بهتر و مدل کردن معماری ژنتیکی نژادهای 

 اسب ایرانی نیز فراهم آورد.

 

 هامواد و روش
 گيري و تعيين ژنوتيپنمونه

در این مطالعه جهت محاسبه ضریب همخونی و اندازه 

برخی از نژادهای اسب آسیایی از اطلاعات مؤثر جمعیت 

حیوان مربوط به نژادهای آخال تکه  99ژنومی مجموع 

رأس(، مغولی  18رأس(، کاسپین ) 24رأس(، عرب ) 19)

های این رأس( استفاده شد. داده 19رأس( و تروبرد ) 19)

 Equineتحقیق از پروژه کنسرسیوم تنوع ژنتیکی اسب )

Genetic Diversity Consortium تهیه شد که نحوه )

 Petersen etها در مقاله آوری و تعین ژنوتیپ نمونهجمع

al. (2013) های طور خلاصه نمونهارائه شده است، اما به

مو یا بافت از حیواناتی که تا حد ممکن دارای حداقل 

آوری شدند. رابطه خویشاوندی در هر جمعیت بودند جمع

 Puregeneیافته بهینهبا استفاده از روش  DNAاستخراج 

(Qiagen از بافت انجام شد و حدود )میکروگرم  1DNA 

ها استفاده شد. تعیین ژنوتیپ برای تعیین ژنوتیپ نمونه

 Illumina SNP50Kهای نیز با استفاده از آرایه

BeadChip  جایگاه  52603که امکان تعیین ژنوتیپ

 کند، بر اساس دستورالعمل را فراهم می SNPنشانگری 

 استاندارد ایلومینا انجام شد.

 

 هاویرایش داده

های در این تحقیق برای اطمینان از کیفیت داده

حاصل از تعیین ژنوتیپ در آنالیزهای نهایی مراحل 

های اولیه اعمال مختلف کنترل کیفیت بر روی داده

   (. 2شد )جدول 
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بندی بر اساس استفاده و توضیحاتی ایی، اندازه تقریبی جمعیت، طبقهنژادهای مورد بررسی در این تحقیق، منشأ جغرافی. 1جدول 

 (Petersen et al., 2013ها )پیرامون تاریخچه آن
Table 1. Breeds included in this study, region of breed origin, approximate population size, breed classification based 

upon use and notes on population history (Petersen et al., 2013) 

Breed 
Geographic  

origin 

Population size  

(Approx) 
Classification Descriptions 

Akhal Teke Turkmenistan 3500 Riding horse, Endurance Pedigree records began 1885; Stud book: 1941. 
Arabian Middle East 1 million Riding horse, Endurance Arabian Type bred for over 3500 years; Stud book: 1908. 

Caspian Persia Rare Riding and driving pony Rediscovered in 1965 with N~50; Stud book: 1966. 
Mongolian Mongolla 2 million Riding horse, landrace Many types based upon purpose and geography. 

Thoroughbred United Kingdom Common Riding horse, Race horse Closed population; Stud book: 1791. 

 
 های ژنوتیپی نژادهای مختلف اسب مورد مطالعه. مراحل مختلف ویرایش اعمال شده بر روی داده2جدول 

Table 2. Summary of data mining steps performed on genotyping data of the studied Horse breeds 
TB MON CSP ARR AKTK* Step 

19 19 18 24 19 Number of animals 

0 1 1 0 0 Excluding animals with >5% genotyping failure and regarding to PCA results 
19 18 17 24 19 Remaining animals 

52603 52603 52603 52603 52603 Number of SNPs 
1999 1999 1999 1999 1999 Excluding the sexual chromosomes SNPs 

12545 10282 12608 13818 11830 Excluding SNPs with MAF<2% 
0 1 0 4 4 Excluding SNPs with deviation from HWE (<10-6) 

40058 42321 39995 38785 40773 SNPs remaining 
* AKTK: AkhalTake, ARR: Arrabian, CSP: Caspian, MON: Mongolian, TB: Thoroughbered horses breeds. 

 

حیوان در نژادهای مختلف که بر اساس  دوابتدا 

 PCA: Principal Componentsآنالیز مؤلفه اصلی )

Analysis خارج از گروه نژادی خود قرار داشتند از )

با  PCAآنالیزهای بعدی کنار گذاشته شدند. آنالیز 

 prcompکارگیری تابع و با بهR افزار استفاده از نرم

های موجود در که نحوه وراثت جایگاهاجرا شد. ازآنجا

بین دو جنس نر و ماده با هم  Yو  Xهای کروموزم

( به منظور یکسان Karimi et al., 2015متفاوت است )

شدن نشانگرهای مورد استفاده در هر دو جنس، در 

انگرهای اوتوزومی استفاده شد. این تحقیق از نش

 SNPهمین خاطر در این مرحله، تمام نشانگرهای به

واقع شده  Yو  Xهای جنسی که بر روی کروموزوم

هایی که در هر نژاد دارای فراوانی SNPبودند و سپس 

ها حذف بودند، از مجموعه داده 02/0آلل نادر کمتر از 

ر هر کدام های باقیمانده آنهایی که دSNPشدند. برای 

واینبرگ  -از نژادهای مورد مطالعه دارای تعادل هاردی

 Teoعنوان معیاری از خطای تعیین ژنوتیپ )نبودند به

et al., 2007دست آوردن ه( کنار گذاشته شدند. برای ب

داری در این آزمون از تصحیح بنفرونی سطح معنی

(β=α/n استفاده شد. که در این فرمول )n  تعداد

( و 50000=n) SNP مان تعداد نشانگرهایآزمون و ه

در نظر گرفته شدند که  α=05/0خطای آزمایش 

خواهد شد.  β=10-6داریدرنتیجه سطح احتمال معنی

باید توجه کرد که هرچند عدم تعادل هاردی واینبرگ 

دهنده خطای تعیین های مختلف الزاماً نشاندر جایگاه

ب، ژنوتیپ نیست و عوامل مختلفی همچون انتخا

توانند باعث انحراف از تعادل رانش و جهش نیز می

 .Teo et alشوند، با این وجود همانطور که در مقاله 

از  های شدیدبه تفسیر بیان شده است انحراف (2007)

دلیل خطای تعیین این تعادل به احتمال زیاد به

ژنوتیپ و اشتباه در مراحل اتصال پرایمرها در هنگام 

 SNP Chipهای ا استفاده از آرایهها بژنوتیپ نمونه

رفته با های از دستافتد. در نهایت ژنوتیپاتفاق می

ایمپیوت شدند  Rافزار نرم Beagleاستفاده از بسته 

(Browing & Browing, 2009.) 

 

هاي هموزیگوت برآورد ضریب همخونی بر اساس رشته

 نشانگرهاي ژنتيکی

هموزیگوت  هایخونی با استفاده از رشتهمیزان هم

عنوان معیاری مناسب ( بهROHهای ژنتیکی )نشانگر

خونی واقعی در سطح ژنوم محاسبه شد. در برآورد هم

های هموزیگوت برای هر فرد در هر جمعیت با رشته

با تعریف یک  PLINK v1.07افزار استفاده از نرم

sliding window  به طولSNP 50  در سطح ژنوم
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با ژنوتیپ  SNPنشانگر  دود محاسبه شد. حداکثر تعدا

 1( و حداکثر Missing genotypesرفته )از دست

نشانگر هتروزیگوت در داخل هر پنجره در نظر گرفته 

شد. برای حداقل کردن تعداد نتایج مثبت کاذب 

(False positive حداقل تعداد نشانگر )SNP  در یک

محاسبه شد  1( بر اساس فرمول Lرشته هموزیگوت )

(Al-Mamun et al., 2015:) 

(1) 𝐿 =  
loge

α
ns . ni

loge(1 − het)
 

 
ژنوتیپ شده برای هر  SNPتعداد  nsدر این فرمول 

درصد خطای دروغین مثبت  αتعداد افراد،  niفرد، 

در این تحقیق( و  05/0برای هر رشته هموزیگوت )

het باشند. میانگین هتروزایگوسیتی کل نشانگرها می

برای  ROH (FROH)سپس میزان همخونی بر اساس 

به دست  2وتوزوم در هر فرد مطابق فرمول کل ژنوم ا

آمد میانگین همخونی در هر جمعیت محاسبه گردید 

(Purfield et al., 2012:) 

(2) FROH =  
LROH

LAUTO

 
 

 

در هر  ROHمجموع  LROHکه در این فرمول 

کل  LAUTOشده و حیوان بر اساس معیارهای گفته

طول ژنوم اوتوزومی پوشش داده توسط نشانگرهای 

SNP (~2234483Kb است. ژن )وم اسبFROH  به

عنوان نسبتی از ژنوم اتوزوم است که در برگیرنده 

باشد های هموزیگوت نشانگرهای ژنتیکی میرشته

(McQuillan et al., 2008.)  در این حالت

 دلیل توزیع متفاوت الگویجنسی به های کروموزوم

IBD(Identical by descentدر نظر گرفته نمی ) شوند

(Curik et al., 2014 بنابراین در این مطالعه ،)

های جنسی در تمام مراحل در برآورد کروموزوم

 خونی حذف گردید.ضرایب هم

 

 برآورد اندازه مؤثر جمعيتی 

در این تحقیق ابتدا عدم تعادل پیوستگی بین 

های نشانگری با استفاده از معیار ضریب مربع جایگاه

rهمبستگی بین دو جایگاه )
 & Hillروش ( به2

Robertson (1968) های محاسبه شد. ارزشLD 

rشده )محاسبه
( برای برآورد اندازه مؤثر جامعه در 2

 .Corbin et alهای گذشته استفاده شد. طی نسل

و اندازه مؤثر جمعیتی را با معادله  LDرابطه  (2012)

زیر نشان دادند که امکان تصحیح برای اندازه جامعه و 

 کند:فراهم می نامشخص بودن فاز گامتی را

)
1

]|
2

[(
1

))(4(
T(t)

N 



t

c
adj

rE
t

cf

 
 

نسل  tاندازه مؤثر جمعیت در  Ntکه در این معادله 

t=(2f(ct))گذشته است که 
 ,.Hayes et alباشد )می 1-

نرخ نوترکیبی است که بر اساس فواصل  ct( و 2003

فاکتور  αآید، دست میهفیزیکی بین نشانگرها ب

r( و Ohta & Kimura, 1971تصحیح برای جهش )
2

adj 

اساس اندازه نمونه و فاز تصحیح شده بر LDارزش 

 Weirشود )صورت زیر محاسبه میبهگامتی است که 

& Hill, 1980). 
r

2
adj = r

2
 - (βn)

-1
 

 2مقدار β اندازه نمونه و برای  nکه در این رابطه 

در صورت  1در صورت مشخص بودن فاز گامتی و 

 شود.ته مینامشخص بودن فازگامتی در نظر گرف

( با cچندین تقریب برای استنباط نرخ نوترکیبی )

( بین دو جایگاه و تبدیل δاستفاده از فواصل فیزیکی )

( استفاده شده است که به dآن به فواصل پیوستگی )

شود. در نمایش داده می1cM(d)(δ) 1Mb=صورت 

تقریب حاصل قابل اعتماد است اما  dهای پایین ارزش

های احتمال نوترکیبی dالای های ببرای ارزش

که رابطه بین یابد و با توجه به اینچندگانه افزایش می

صورت خطی اصله فیزیکی و میزان نوترکیبی بهف

است(  5/0نیست )چون حداکثر میزان نوترکیبی برابر 

همین خاطر در باشد. بهتقریب قابل اعتماد نمی این

 Svedاز روش  cو  dاین تحقیق برای ارتباط بین 

 شد که بر اساس فرمول:استفاده  (1971)
 

2)1(

)
2

d
(-(1

c

d



 
برای محاسبه  Binدر این تحقیق از سیستم تعیین 

rهای میانگین ارزش
 Mb 10تا  01/0در فواصل  2

را در  LD( که BarBato et al., 2015استفاده شد )

فواصل مختلف و در نتیجه اندازه مؤثر جمعیت را در 

نسل  5تا  1000های مختلف در گذشته از فاصل نسل

کند. کلیه آنالیزهای انجام شده برای قبل منعکس می
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افزار محاسبه اندازه مؤثر جمعیت با استفاده از نرم

SNeP v1.1 (BarBato et al., 2015و با به ) کارگیری

و  ped.شامل  v1.07 PLINKهای ورودی برنامه فایل

.map (Purcell et al., 2007 .انجام شد ) 

 

 ثنتایج و بح

جایگاه  52603ها بر روی مراحل مختلف ویرایش داده

نمونه از نژادهای مختلف اسب  99در  SNPنشانگری 

مشاهده  2طورکه در جدول آسیایی اجرا شد. همان

شود بیشترین و کمترین تعداد نشانگر باقیمانده به می

شود. ترتیب در نژادهای مغولی و نژاد عرب مشاهده می

 PC2و  PC1ان داد که دو مؤلفه نش PCAنتایج آنالیز 

باعث جدا شدن کامل نژادهای آسیایی و تروبرد از 

یکدیگر شده و سپس تمام نژادهای آسیایی نیز بر روی 

PC2 (. 1گیرد )شکل از گروه نژادی خود فاصله می

منظور بررسی نحوه قرار گرفتن حیوانات این آنالیز به

وجود های نژادی خود و اطمینان از عدم در گروه

ها استفاده شد که نتایج به اختلاط جمعیتی بین نمونه

ها از همدیگر بر دهنده تمایز جمعیتخوبی نشان

اساس اطلاعات ژنومی آنها بود. همانطور که در شکل 

قابل مشاهده است دو حیوان از نژادهای کاسپین و 

مغولی خارج از گروه نژادی خود قرار گرفتند که از 

ر گذاشته شدند. این مشاهده آنالیزهای بعدی کنا

های ناخواسته و گریدلیل انجام آمیخته به تواند می

مدیریت نشده در این دو نمونه اتفاق افتاده باشد 

(Moradi et al., 2012 در این آنالیز .)PC1  وPC2  به

درصد کل واریانس را به  13و  20ترتیب درحدود 

 دادند.خود اختصاص 

شده از پارامترهای ر و مشاهدههتروزیگوسیتی مورد انتظا

مهم در بررسی تنوع ژنتیکی نژادهای مختلف و محاسبه 

باشند. میزان تنوع  می های ژنتیکیبسیاری از شاخص

های شده در تمام نژاد ژنتیکی مورد انتظار و مشاهده

ترتیب در دامنه مورد مطالعه در این تحقیق به

دست آمد  هب 278/0-308/0و  291/0-278/0

(. این پارامترها در گذشته با استفاده از 3ل)جدو

های مختلف محاسبه نشانگرهای محدود در گونه

 .Sohrabi et alعنوان نمونه در ایران بهشدند. می

تنوع ژنتیکی را در اسبچه خزر با استفاده از  (2005)

و  Samoozad et al. (2012)و  RAPDنشانگرهای 

Ala-Amjadi et al.   (2017)ژنتیکی را  نیز تنوع

ترتیب در اسب اصیل ترکمن و اسب کردی ایران با به

ای مورد بررسی قرار استفاده از نشانگرهای ریزماهواره

مطالعات مختلفی دیگری نیز در این زمینه در  دادند.

نژادهای مختلف اسب در سایر کشورها با استفاده از 

 Behl etای گزارش شده است )نشانگرهای ریزماهواره

al., 2007; Berber et al., 2014; Vázquez-Armijo. 

et al., 2017; Jemmali et al.,. 2017; Senju et al., 

2017.)  

 

 
 هابا استفاده از اطلاعات ژنوتیپ نمونه PCAبندی حیوانات بر اساس آنالیز . خوشه1شکل 

Figure 1. Animals clustered on the basis of principal components analysis using individual genotypes. 

AKTK: AkhalTake, ARR: Arrabian, CSP: Caspian, MON: Mongolian, TB_UK: Thoroughbered horses breeds 
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نشانگرهای  یکی از دلایل اصلی گسترش استفاده از

ریزماهواره در بررسی تنوع ژنتیکی بالا بودن میزان 

 این نشانگرها است چندشکلی و هتروزایگوسیتی در

(Molaee et al., 2009) با این وجود، این نوع .

نشانگرها قادر به پوشش کل ژنوم نیستند. با توسعه 

های مختلف محاسبه تنوع های ژنومی در گونهآرایه

ژنتیکی در سطح ژنوم نیز مورد توجه قرار گرفته است. 

تنوع  Almarzook et al. (2017)به عنوان نمونه  

را در سه نژاد اسب عرب سوریه با استفاده از ژنتیکی 

مورد  Equine SNP70K BeadChipهای ژنومی آرایه

و  16، 18بررسی قرار دادند. در این تحقیق به ترتیب 

(، کاهلاوی Saglawiنمونه از نژادهای ساگلاوی ) 14

(Kahlawi( و هَمدانی )Hamdani به همراه )نمونه  24

رد ارزیابی قرار گرفتند و اسب عربی از کشور آمریکا مو

میزان هتروزیگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شده به 

گزارش  30/0-32/0و  30/0-31/0ترتیب در دامنه 

آمده در این تحقیق  دست هشده است که با نتایج ب

همخوانی نزدیکی دارد. همچنین بررسی بیشتر مقادیر 

دست آمده برای تنوع ژنتیکی در نژادهای مورد  هب

دهد که میزان عه در این تحقیق نشان میمطال

تکه، هتروزیگوسیتی مشاهده شده در نژادهای آخال

میزان هتروزیگوستی مورد   عرب و کاسپین کمتر از

نیز در مطالعه  Rafeie (2011)(. 3انتظار است )جدول

میزان تنوع ژنتیکی نژادهای مختلف اسب ایرانی با 

و میتوکندریایی ای استفاده از نشانگرهای ریزماهواره

نتایج مشابهی را در تقریباً تمام نژادهای مورد مطالعه 

ای نزدیک، کوچک ه علت آن تلاقیگزارش کرد که 

گیری و رانش تصادفی یانس نمونهواربودن جمعیت، 

باعث توانند میکه این عوامل  بیان شده استژنتیکی 

و کاهش چند ناچیز( )هرافزایش همخونی 

  FROHاز آماره .شده شوندهتروزیگوسیتی مشاهده

برای تعیین ضریب همخونی در این مطالعه استفاده 

آمده است. در این  3شد که نتایج آن در جدول 

تحقیق دامنه مقادیر ضریب همخونی محاسبه شده 

)نژاد تروبرد  166/0)نژاد مغولی( و  003/0بین 

های شدید انتخابی آمریکایی( در نوسان بود. استراتژی

از تعادل هاردی وینبرگ خارج و باعث  جمعیت را

شود که این حالت در مورد نژاد افزایش همخونی می

بیشتر تحقیقات در زمینه تروبرد بیشتر ملموس است. 

محاسبه همخونی بر پایه اطلاعات شجره انجام شده 

به هر حال اشتباهاتی که معمولاً در ثبت  است.

بر روی افتد و همچنین عمق شجره ها اتفاق میشجره

 آمده تأثیرگذار هستند میزان همخونی بدست

(Al-Mamun et al., 2015 به همین خاطر در این .)

( ROHهای هموزیگوت )تحقیق از اطلاعات طول رشته

در تخمین همخونی نژادهای  SNPهای حاصل از آرایه

همخونی مختلف اسب استفاده شده است. 

شاخصی در  عنوانتواند بهشده به این روش میمحاسبه

در تشکیل افراد نسل آینده مورد       تعیین سهم هر فرد

استفاده قرار گیرد تا از این طریق، همخونی را تا حد 

رسد نظر میممکن در هر جمعیت کاهش داد. لذا، به

عنوان یک ابزار تواند بههمخونی می ژنومیکیارزیابی 

کمکی در کنار همخونی محاسبه شده از طریق شجره 

هایی گر قصد آمیزش اسبکه اصلاحزمانی ویژه به، باشد

را داشته باشد که دارای رابطه خویشاوندی بالایی 

. لازم به ذکر است (Al-Mamun et al., 2015)هستند 

ازآنجاکه تحقیقی در مورد محاسبه همخونی به این 

روش در نژادهای مورد بررسی در این مطالعه گزارش 

نشده است، بنابراین نتایج این مطالعه با نژادهای 

 مختلف دیگر اسب مورد مقایسه قرار گرفت.

 
( و اندازه مؤثر در r2، میانگین عدم تعادل پیوستگی )ROHشده و مورد انتظار، همخونی . متوسط هتروزیگوسیتی مشاهده3جدول 

 نژادهای مختلف اسب
Table 3. The mean of expected and observed heterozygosity, ROH inbreeding, average of r2 and effective population 

size in different Horse breeds 
TB MON CSP ARR AKTK Characteristic 

0.294 0.278 0.285 0.284 0.287 Expected  Heterozygosity 
0.308 0.285 0.284 0.279 0.278 Observed  Heterozygosity 
0.166 0.003 0.042 0.118 0.084 F-ROH 

0.1199 0.0596 0.0957 0.0721 0.0926 Average of r2 
34 49 33 53 38 Ne (5 Generation ago) 

AKTK: AkhalTake, ARR: Arrabian, CSP: Caspian, MON: Mongolian, TB: Thoroughbred horses breeds. 
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بر  Kamiński et al. (2017) در گزارشی که توسط

روی نژاد کونیک لهستانی انجام شد مقدار ضریب 

)بسته به طول  159/0-027/0همخونی در دامنه 

های هموزیگوسیتی مورد استفاده( گزارش شده پنجره

، که تا حد زیادی با نتایج این پژوهش مطابقت است

نیز میزان همخونی در  Druml et al. (2017)دارد. 

( Haflingerهفت جمعیت مختلف نژاد اسب هافلینگر )

را با استفاده از این روش مورد بررسی قرار دادند. نتایج 

این تحقیق نشان داد میزان همخونی بدست آمده در 

متغیر است  101/0-177/0های مختلف بین جمعیت

های اصلاحی که همخونی بالا در این نژاد به برنامه

های اخیر نسبت داده شده است اجرا شده در طی سال

آمده برای نژاد تروبرد در مطالعه دستهکه با نتایج ب

 حاضر همخوانی دارد.

( در پنج نژاد LDبررسی عدم تعادل پیوستگی )

وهش  تروبرد در پژتکه، عرب، کاسپین، مغولی و آخال

همراه با افزایش فاصله  LDدهنده کاهش حاضر، نشان

(. بیشترین میزان 2ها بود )شکل SNPبین جفت 

بازی اول مشاهده شد و مگا جفت 1/0کاهش در 

r سپس مقدار 
با شدت کمتری با افزایش فاصله 2

باز مقدار جفتمگا 1بعد از  که طوری هبکاهش داشت، 

r
مربوط  LDند. بیشترین کاهش مقدار تقریبا ثابت ما 2

به نژاد مغولی و کمترین مربوط به نژاد تروبرد بود. 

تکه، عرب و کاسپین که جالب اینکه سه نژاد آخال

دارای پراکنش بیشتری در ایران هستند همگی الگوی 

rنسبتا یکسانی از نظر پایداری در کاهش 
از خود  2

 و Wade et al. (2009) نشان دادند. بر اساس گزارش

Corbin et al. (2010)  با افزایش فاصله بین نشانگرها

rباز در نژادهای مختلف اسب، مقدار مگا جفت 5/0تا 
2 

، کاهش یافت. در صورتیکه در تحقیقی 2/0به  6/0از 

انجام شده  Jejuرأس اسب نژاد  240دیگر که بر روی 

کاهش شدیدی  .(Kyoung-Tag et al., 2014است )

گزارش شد که مقدار کاهش در  اول بازتجفمگا 1در 

بود. نتایج این تحقیق از لحاظ  42/0این فاصله حدود 

الگوی کاهش عدم تعادل پیوستگی با نتایج مطالعات 

فوق همخوانی داشت ولی از لحاظ مقدار و شدت 

rکاهش 
جفت بازی در  مگا 1در فاصله کمتر از  2

هش مغایرت بودند. در این تحقیق بیشترین شدت کا

های مختلف در با شدت Mb 1/0در فاصله کمتر از 

(. از دلایل 2نژادهای مورد مطالعه مشاهده شد )شکل 

مغایرت نتایج تحقیق حاضر با مطالعات گذشته میتوان 

به اندازه کوچک نمونه، تفاوت نژادی، نوع نشانگر مورد 

استفاده و ساختار ژنومی متفاوت به دلیل استراتژی 

نژادهای مورد بررسی اشاره کرد متفاوت حاکم بر 

(Kyoung-Tag et al., 2014.) 

جمعیت  مؤثردر این تحقیق الگوی کاهش اندازه 

(Neدر تمام ن ) های ژادهای مورد مطالعه در طی نسل

(. نتایج حاصل 3گذشته تاکنون بررسی شد )شکل 

در پنج نسل گذشته در نژاد  Neنشان داد بیشترین 

ر نژادهای کاسپین و رأس( و کمترین د 53عرب )

( که دامنه 3رأس( وجود دارد )جدول  34-33تروبرد )

در این تحقیق با نتایج برخی از  Neبدست آمده برای 

تحقیقات گذشته در نژادهای مختلف همخوانی دارد 

(Kyoung-Tag et al., 2014; Hayes et al., 2003 .)

نیز با مطالعه پویش ژنومی  Zandi (2014) همچنین

د ایرانی کاسپین و ترکمن گزارش کرد که میزان دو نژا

همخونی در نژاد کاسپین نسبت به ترکمن بالاتر و 

تر است که چنانچه نژاد اندازه مؤثر جمعیت پایین

تکه مورد مطالعه در این تحقیق به عنوان یکی از آخال

های نژاد ترکمن در نظر گرفته شود، نتایج حاصل سویه

 یی با هم دارند. از دو تحقیق همخوانی بالا

های مختلف تغییر در اندازه مؤثر در طی نسل

دهنده وقایعی است که در طول تاریخ در انعکاس

جمعیت مورد نظر اتفاق افتاده است. بنابراین اندازه 

مؤثر قسمتی از تاریخچه تکاملی جمعیت مورد مطالعه 

کند و اطلاعات ارزشمندی را برای را توصیف می

دهد ر نژادهای بومی ارائه میحفاظت به خصوص د

(Moradi et al., 2017) در بررسی حاضر مشخص شد .

های جمعیت در طی نسل مؤثرکه روند کاهش اندازه 

گذشته تا کنون در نژادهای مورد بررسی تقریباً 

با  Corbin et al. (2010)بصورت خطی بوده است. 

د بررسی روند تکاملی تغیرات اندازه مؤثر در نژاد تروبر

نیز روند خطی مشابهی را گزارش کرده است. نتایج 

دهد، نژاد مغولی در طی تحقیق حاضر نشان می

و  مؤثرشده دارای بیشترین اندازه  بینیپیش های نسل

 (. 3نژاد تروبرد دارای کمترین مقدار بودند )شکل 
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ها. مقابل فاصله نشانگری در تمام کروموزوم های مجاور درSNPبین جفت  r2محاسبه شده به روش  LD. نقشه فرسایش 2شکل 

 .Kb 1000-0، شکل پایین: فاصله نشانگری در دامنه Kb 5000-0شکل بالا: فاصله نشانگری در دامنه 
Figure 2. LD decay map measured by r2 between SNP pairs according to distance with all chromosomes. Upper: 

Distance range from 0 to 5000 Kb. Lower: Distance range from 0 upto 1000 kb. 
AKTK: AkhalTake, ARR: Arrabian, CSP: Caspian, MON: Mongolian, TB_UK: Thoroughbered horses breeds. 

 

 
ل پایین: فاصله نسل، شک 5-1000های گذشته. شکل بالا: فاصله بین ( در طی نسلNe. روند تغییر اندازه مؤثر جمعیت )3شکل 

 نسل گذشته. 5-100بین 
Figure 3. Effective population size (Ne) trend plotted against generations in the past, truncated at Upper: Distance 

range from 5 to 1000 generations. Lower: Distance range from 5 upto 100 generations ago. 
AKTK: AkhalTake, ARR: Arrabian, CSP: Caspian, MON: Mongolian, TB_UK: Thoroughbered horses breeds. 
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های رسد شدت انتخاب و اجرای برنامهنظر می به

نژادی منسجم در نژاد تروبرد در بدست آمدن  اصلاح

این نژاد  مؤثراین نتیجه و کاهش قابل توجه اندازه 

 Neند تغیرات تأثیرگذار باشد. همچنین بررسی رو

تکه، کاسپین و عرب دهد که سه نژاد آخالنشان می

های شوند در طی نسلکه در ایران نیز پرورش داده می

های بسیار دور تا کنون دارای روند مختلف از گذشته

دهنده نشان تواند مینسبتاً یکسانی هستند که خود 

مشابه حاکم بر این نژاد در طی  شرایط تکاملی نسبتاً

 3طورکه در جدول ان گذشته باشد. هرچند همانسالی

نشان داده شده است نژاد کاسپین دارای کمترین 

 33های حاضر )اندازه مؤثر جمعیت در طی نسل

نمونه( است که بیانگر اولویت این نژاد بومی اسب در 

های اصلاح نژادی مناسب برای حفاظت طراحی برنامه

 ست.از حیوانات خالص باقیمانده در کشور ا

 

 گيري کلینتيجه

ها در ارزیابی نرخ این تحقیق یکی از اولین گام

های هموزیگوت و تخمین همخونی با استفاده از رشته

اندازه مؤثر برخی از نژادهای اسب آسیایی با استفاده از 

است. نتایج این تحقیق نشان  SNP Chipآرایه ژنومی 

-تداد که با وجود تنوع ژنتیکی مناسب در این جمعی

ها، اندازه مؤثر آنها به خصوص در نژاد کاسپین ایرانی 

های و نژاد اصلاح ژنتیکی شده تروبرد در طی نسل

اخیر به شدت کاهش یافته است. کاهش اندازه مؤثر 

ها باعث افزایش حساسیت آنها نسبت به این جمعیت

های ژنتیکی مختلف رو و چالشتغیرات محیطی پیشِ

شود مین خاطر پیشنهاد میدر آینده خواهد شد. به ه

کارهای ژنتیکی در جهت حفاظت از این نژادها از راه

ها و طراحی گریمختلفی همچون کنترل تلاقی

 های آمیزشی مناسب استفاده شود.برنامه
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