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 چکیده
ای یافته های مختلف جانوری کاربرد گستردهها و گونههای اخیر جهت تعیین تنوع ژنتیکی بین جمعیتاستفاده از نشانگرهای مولکولی در سال

این . نمایدپذیر مییک مولکولی، مقایسه تنوع ژنتیکی درون و بین نژادها و بازسازی از تاریخ نژاد و جمعیت اجدادی را امکاناست. مطالعات ژنت

با هدف شناسایی تنوع ژنتیکی انجام شد.  SNPنشانگر  05555تحقیق با بررسی ساختار ژنتیکی در نژادهای بومی و خارجی با استفاده از 

شامل نژادهای بومی )نژاد افشاری، مغانی و قزل( و خارجی )نژاد دورپر، مرینوس و  Ovine HapMapد نیاز از پروژه اطلاعات ژنوتیپی مور

بندی جمعیت، بررسی ساختار جمعیت با استفاده از آمار چند متغیره بیزی و رامنی( اخذ گردید. آنالیز آماری با استفاده از چندین روش لایه

خوبی نشان داد و ‌یک نژادهای ایرانی و خارجی را بههای اصلی، تفکآمده از آنالیز مشخص مؤلفه‌دست‌هنتایج بد. روش مبتنی بر مدل بررسی ش

، برای ارزیابی شمار بهینه خوشه با معیار DAPCهای مورد بررسی را نشان داد. در روش هر دو تصویر آشکاری از ساختار ژنتیکی جمعیت

های مختلف برای بررسی ساختار جمعیت استفاده شد، که در این مطالعه از روش‌رغم این‌علی نشان داد. بهترین نتیجه را‌=BIC ،4Kارزیابی 

شده )افشاری، مغانی و ‌های بومی و خارجی را متمایز از هم نشان دهند که نژادهای ایرانی بررسیها توانستند ساختار جمعیتهمه این روش

های تشابه ژنتیکی بیشتری بوده و در یک گروه نژادی و نژادهای دورپر، مرینوس و رامنی در گروهقزل( در مقایسه با نژادهای خارجی دارای 

این نژادها از لحاظ ژنتیکی کاملاً از هم متمایز  .که نژادهای داخلی به تنهایی مورد بررسی قرار گرفتند‌مجزای ژنتیکی قرار گرفتند. البته زمانی

 برآورد شد. 220/5و  151/5، 530/5ترتیب ‌های افشاری، مغانی و قزل بهدبرای نژا Fstبودند و میزان آماره تمایز جمعیتی 
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ABSTRACT 
The use of molecular markers in recent years has been widely used to determine the genetic diversity between 
populations and animal species. Molecular genetics studies allow a comparison of genetic diversity within and across 
breeds and make a new insight to reconstruct the breed history and history of ancestral populations. The aim of this 
study was to investigate the genetic structure and genetic variation of indigenous and exotic sheep breeds using 
50,000 SNP markers. Genotype data of indigenous breeds (Afshari, Ghezel and Moghani) and exotic breeds (Dorper, 
Merinos and Romney) were obtained from the Ovin HapMap project. Multiple population stratification analysis such 
as, population structure using multivariate statistics and model-based approach were applied. The result of all 
methods obviously showed the correct population differentiation. In DAPC K=4 inferred best cluster results by BIC. 
Despite the use of different methods, all of these methods showed a distinct structure for indigenous and exotic 
populations and it can be concluded that Iranian sheep breeds has more genetic similarity rather than exotic breeds 
and Iranian sheep breeds grouped as one category and Romney, Merinos and Dorper breeds were separated as distant 
groups. However, when the indigenous breeds were studied alone, the breeds were genetically separated and 
population differentiation statistic (Fst) for Afshari, Moghani and Qezel was 0.038, 0.107, and 0.298, respectively.  
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 مقدمه

گردد و به گوسفند دام مهمی برای ایران محسوب می

لحاظ زیاد بودن جمعیت آن و تنوع نژاد و غیره بخش 

شود. بزرگی از ذخایر ژنتیک دامی ایران را شامل می

های بنابراین ضرورت شناسایی تنوع موجود در جمعیت

ها گوسفند بومی ایران و تعیین روابط تکاملی میان آن

که بر عهده متخصصین ژنتیک و اصلاح  ای استوطیفه

باشد. نژادهای بومی در هر کشور دام کشور می

مایه ملی و محصولی استراتژیک عنوان یک سر هب

شوند و نیز به دلیل انتخاب پایین، تعداد ب میمحسو

دهندگان و محدودیت استفاده از تلقیح زیاد پرورش

ارند، از مصنوعی، معمولاً از تنوع ژنتیکی بالایی برخورد

ر نسبت به طرفی با گذشت زمان و کسب آگاهی بیشت

شود های جدیدی مطرح میاهمیت صفات مختلف نیاز

دارد که از آن می که متخصصین اصلاح نژاد را بر

های بومی استفاده نمایند. این مسئله ذخیره ژنی دام

بخصوص با افزایش تولید محصولات دامی و محصولات 

ه لزوم حفظ تنوع ژنتیکی در نشده در آیند بینیپیش

 ,Frankham)را الزامی ساخته است های بومی دام

بدون حفظ تنوع ژنتیکی قادر چرا که یک گونه . (1994

ها گاری با تغییرات محیطی و مبارزه با انگلبه ساز

 55در ایران حدود (. Askari et al., 2011) نیست

 نژاد و اکوتیپ وجود 71میلیون رأس گوسفند، شامل 

( که لازم است تنوع Zamani et al., 2011دارد )

ها محاسبه و سپس در حفظ این نژادهای ژنتیکی آن

بومی تلاش شود. حفاظت باید براساس دانش عمیقی 

از منابع ژنتیکی نژادهای خاص باشد، لذا تلاش برای 

شناسایی و تعیین خصوصیات ژنتیکی نژادهای بومی و 

 ;Shojaei et al., 2010محلی بسیار اهمیت دارد )

Zamani et al., 2011.) نشانگرهای ژنتیکی  امروزه

نقش مهمی در مطالعات مرتبط با منشأ، تاریخچه و 

 Fernández etکنند )سیر تکاملی جوامع دامی ایفا می

al., 2013 .)های دسترسی به تراشهSNP  فرصت

مناسبی را جهت بررسی تنوع ژنتیکی و ساختار 

قد شجره را فراهم نموده است. های کوچک فاجمعیت

نوکلئوتیدی در بسیاری از  نشانگرهای چندشکلی تک

 ;Mckay et al., 2007حیوانات اهلی از جمله گاو )

Pertoldi et al., 2010( سگ ،)Vonholdt et al., 

منظور  ( بهPetersen et al., 2013( و اسب )2010

ها براساس روش شناسایی ساختار ژنتیکی جمعیت

عنوان ابزاری استاندارد  اند و بهکار گرفته شده هببیزی 

 شوند.در این زمینه شناخته می

تنوع ژنتیکی موجود در بین جوامع، حاصل عوامل 

بسیاری از جمله مهاجرت، جهش و اختلاط 

هایی از رانش تصادفی و هاست. این تنوع نشانه جمعیت

تواند  همراه دارد. آثار متقابل این عوامل می انتخاب را به

های مرتبط با آن سبب ایجاد جوامع و خرده جمعیت

دست آوردن اطلاعاتی درباره تاریخچه و  هشود. برای ب

مشخص کردن خرده ساختارهای  ،سیر تکاملی جوامع

لعات امروزه مطا ،جمعیتی بسیار با اهمیت است

ساختارهای  متنوعی برای مشخص کردن خرده

 ,.Kijas et alها صورت گرفته است )جمعیتی در دام

های آماری بسیاری برای (. تا به حال روش2009

بررسی ارتباط بین جوامع و مشخص کردن موقعیت 

اند پیشنهاد افراد در جوامعی که از آن منشأ گرفته

 شده است.

بندی لایه به تکنیک توان میها از میان این روش

، 7(PCAهای اصلی )جمعیت با روش تحلیل مؤلفه

معیت با استفاده از روش چند متغیره بررسی ساختار ج

(DAPC)7 ( و روش مبتنی بر مدلSTRUCTURE) 

اشاره کرد. در روش اول با استفاده از ماتریس واریانس 

های اصلی را مؤلفهکواریانس روابط خویشاوندی ژنومی 

تفکیک کرده و افراد را تنها بر اساس تعداد کمتر 

کند. ابزار  میهای مختلفی متمایز  لفه اصلی به گروهؤم

یل ماتریس واریانس تحلو برای تجزیه PCAاصلی در 

عنوان روش کاهش خطی ابعاد برای  کواریانس و به

شود. تعیین ساختارهای جمعیتی استفاده می

های اصلی ابزاری استانداردی در لفهوتحلیل مؤ تجزیه

های ژنتیک جمعیت است که در بررسی جمعیت

( و Lao et al., 2008انسانی اروپائی و هندی )

 (Moradi et al., 2012) های گوسفند ایرانیجمعیت

استفاده شده است. در روش دوم از تکنیک کاهش 

( PCAهای اصلی )وتحلیل مؤلفه ابعاد از قبیل تجزیه

 K-meansبندی همچون همراه ابزارهای خوشه به

                                                                               
1. Principle Component Analysis 

2. Discriminant Analysis Principal Component 
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شود. این روش به استخراج اطلاعات غنی استفاده می

کی، ارائه انتساب افراد به گروه، یک از اطلاعات ژنتی

های ارزیابی بصری از تمایز بین جمعیت و سهم الل

 Jombart et) کندافراد در ساختار جمعیت کمک می

al., 2010 .)DAPC  بر مدل ژنتیکی خاصی وابسته

واینبرگ و  -نیست و در نتیجه فرض تعادل هاردی

برای تعادل پیوستگی )لینکاژی( ندارد. به این ترتیب 

نظر از پلوئیدی بودن و نرخ انواع موجودات صرف

در  (.Jombart et al., 2010ها، کاربرد دارد )نوترکیبی آن

های استاندارد آماری بیزی برای روش سوم از روش

شود و معمولاً برآورد پارامترهای جمعیتی استفاده می

واینبرگ لحاظ  -برای هر جامعه فرض تعادل هاردی

ن روش اطلاعات پیشین مربوط به شود. در ای‌می

للی با اطلاعات موجود از ژنوتیپ اها و فراوانی جمعیت

دست آوردن توزیع  هها جهت بافراد تلفیق شده و از آن

شود. بنابراین للی استفاده میاها و فراوانی پسین جمعیت

ها امکان در نظر گرفتن اطلاعات اولیه در مورد جمعیت

ها نیز فراهم است ی آنهای جغرافیاینظیر مکان

(Holsinger et al., 2004 استنباط بیزی برای اولین بار .)

بندی مبتنی بر  جهت خوشه Symons (1981)وسیله  به

مدل مورد استفاده قرار گرفت و در حال حاضر به روشی 

ها تبدیل استاندارد در تعیین ساختار ژنتیکی جمعیت

تمایز و تنوع شده است. در این مطالعه ساختار جمعیت، 

ژنتیکی در بین نژادهای بومی و خارجی با استفاده از 

تار (، بررسی ساخPCAبندی جمعیت )چندین روش لایه

( و روش DAPCمتغیره )جمعیت با استفاده از روش چند

جهت بررسی دقیق و ( STRUCTUREمبتنی بر مدل )

 یرانیا نژاد سه مورددر  جمعیتی گیری کاملنتیجه

 دورپر،) یخارج ینژادها و( قزل و یمغان ،یافشار)

 .گرفت قرار یبررس مورد( یرامن و نوسیمر

 

 هامواد و روش
 گیرینمونه

در این پژوهش در مجموع اطلاعات تعیین ژنوتیپ 

رأس  31رأس گوسفند بومی کشور )شامل  44تعداد 

گوسفند رأس  71، استان زنجان گوسفند افشاری

 قزلگوسفند رأس  35و  شرقی ایجاناستان آذرب مغانی

رأس گوسفند از سه  375( و غربی ذربایجاناستان آ

، کشور انگلستان رأس 79نژاد خارجی )رامنی تعداد

از سه کشور استرالیا، چین و  رأس 754مرینوس تعداد 

پروژه ( از آفریقای جنوبی رأس 71و دورپر تعداد  آلمان

HapMap Sheep المللی ژنومیکس کنسرسیوم بین

ها با استفاده از استفاده شد. نمونه (ISCG)گوسفند 

با بکارگیری  Illumina Ovine SNP 50Kشه ژنومی ترا

تعیین ژنوتیپ شدند.  Illuminaپروتکل استاندارد شرکت 

 59555ها امکان تعیین ژنوتیپ همزمان حدود این تراشه

 کند. جایگاه مارکری را فراهم می

 

 های حاصل از تعیین ژنوتایپمراحل فیلتراسیون داده

اصل از تعیین های حبرای اطمینان از کیفیت داده

ژنوتیپ، در آنالیزهای نهایی مراحل، مختلف فیلتراسیون 

 Plinkافزار  های اولیه با استفاده از نرمبر روی داده

(Purcell, 2010 نسخه )اعمال شد. بدین ترتیب در  7.4

درصد ژنوتایپ از دست  5ابتدا حیوانات دارای بیش از 

چون  شوندرفته از آنالیزهای بعدی کنار گذاشته می

های های با کیفیت پایین با احتمال بیشتری با دادهنمونه

گمشده همراه هستند و منجر به افزایش خطای ژنوتایپ 

  (.Barendse et al., 2009شود )می

MAF دو فاکتور
 Call)حداقل فراوانی اللی( و  7

rate
ها که برای آن مارکر ژنوتایپ )درصدی از نمونه 7

که  SNPsاسبه شدند و مح SNPاند( برای هر شده

به ترتیب کمتر از پنج درصد  Call rateو  MAFدارای 

مانده باقی SNPsدرصد بودند حذف شدند. برای  45و 

آنهایی که در هر کدام از نژادهای مورد مطالعه دارای 

عنوان معیاری از هواینبرگ نبودند ب -تعادل هاردی

خطای تعیین ژنوتیپ کنار گذاشته شده، تعادل 

ها مورد بررسی قرار واینبرگ در کلیه جایگاه -دیهار

از  75-6کمتر از  P-valueهای با گرفت و جایگاه

 ,.Teo et alکنار گذاشته شدند ) ها دادهمجموعه 

ها (. در نهایت مارکرهایی که موقعیت ژنومی آن2007

نیز مشخص نبودند از مجموع مارکرها خارج شدند 

که در  SNPs منظور حذف (. همچنین به7)جدول 

حالت عدم تعادل پیوستگی با یکدیگر قرار داشتند 

ها حاصل از کنترل کیفیت با تراکم مجموعه داده
                                                                               
1. Minor Allele Frequency  
2. Consistency between animal repliction  
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کاهش داده شد. این بخش  Plinkافزار استفاده از نرم

آوردن میزان تنوع ژنتیکی پایه  دست بهویرایش برای 

 SNPها انجام شد. این آنالیز نشانگرهای بین جمعیت

دارند را از آنالیزهای بعدی کنار  LDگر که با یکدی

گذارد تا نتایج بهتری از تنوع ژنتیکی بین افراد را  می

منظور  به این(، که Petersen et al., 2013) نشان دهد

 75و با حرکت  SNP 55هایی که شامل در پنجره

SNP  ،رو به جلو در هر مرحلهSNPs  دارایr
)معیار  2

با یکدیگر از  7/5عدم تعادل پیوستگی( بیش از 

 ها حذف شدند.مجموعه داده

 

 آنالیزهای آماری
 بندی جمعیت(های اصلی )تکنیک لایهآنالیز مؤلفه

های اصلی آن است که واریانس هدف از تجزیه به مؤلفه

هایی تجزیه ‌های چند متغیره را به مؤلفهموجود در داده

کند که اولین مؤلفه اصلی تا آنجاکه ممکن است علت 

ها را توجیه کند. دومین ترین واریانس موجود در دادهبیش

واریانس ممکن بعد از مؤلفه  مؤلفه نیز به ترتیب بیشترین

علاوه در این روش هر  اول و الی آخر را توجیه نماید. به

دیگر است، یعنی بین هر  های مؤلفه مستقل از مؤلفه

های دیگر همبستگی وجود ندارد. آنالیز مؤلفه و مؤلفه

PCA  بندی  لایهروابط خویشاوندی ژنومی جهت تفکیک

جمعیتی و شناسایی حیواناتی که خارج از گروه نژادی 

و  Plinkافزار  اند با استفاده از نرمخود قرار گرفته

-R (https://cran.rها در محیط ترسیم گراف

project.org/bin/windows/base/.انجام شد ) 

 
روش آنالیز چند  بررسی ساختار جمعیت با استفاده از

 (DAPCمتغیره )

منظور تشخیص تمایز و تنوع ژنتیکی در بین و  به

های اصلی که یک ها، آنالیز تشخیص مؤلفهداخل گروه

باشد، با بسته روش پارامتری و غیر مبتنی بر مدل می

اجرا شد.  Rافزار مربوط به نرم adegenetآماری 

ی با درپ شناسایی تعداد بهینه خوشه با اجرای پی

بندی در های مختلف خوشهحل و راه Kافزایش 

باشد. در می 7(BICمقایسه با معیار اطلاعات بیزی )

 BICترین بندی بهینه باید با پایینآل خوشهحالت ایده

اغلب  BICمطابقت داشته باشد. در عمل بهترین 

به عنوان  BICتوسط نقطه حداقل در منحنی ارزش 

ها را این تابع در آغاز دادهنشان داده شد.  Kتابعی از 

با  K-msansکند، سپس الگوریتم تبدیل می PCAبا 

 شود.اجرا می Kافزایش مقادیر 

 
‌حیوانات در هر منطقه شمار و جغرافیایی . مناطق7جدول 

Table 1. The geographic regions and the numbers of animals in each region 
Breed Population size (approx) Region sampled Number sampled Production Classification(s) 

Afshari 2 Million Iran, Zanjan 37 Meat 

Moghani 1.5 Million Iran, Ardabil 27 Meat and Milk 

Ghezel 1 Million Iran, Azerbaijan Sharghi 35 Meat and Milk 
Romney 45 Million England 24 Meat and Wool 

Merino 72 Million England, Australia and China 259 Wool 

Dorper 20 Million South African 27 Meat and Wool 

 
 نژادهای ایرانی و خارجییپ در سری اطلاعاتی اهای حاصل از ژنوتداده . معیارهای مورد استفاده در کنترل کیفیت7دول ج

Table 2. Measures of quality control from genotype in the Iranian and Exotic Breeds information series 
Information series 

Both breeds 
Exotic  

Breeds 
Iranian  

Breeds Quality control thresholds 
409 310 99 Total number of animals 

49034 49034 49034 Total number of SNPs 
1207 1534 2892 Remove SNPs with 5% > MAF in total samples 
10 14 71 Remove SNPs with 95%> Call Rate in total samples 

1647 1315 757 Removing SNPs that have a large deviation from the H-W equilibrium (0.000001> 0) 
374 372 379 Remove unknown SNPs 

19618 19482 19479 LD Pruning 

26317 26317 26317 Number of remained SNPs  
0.54 0.54 0.54 Relative remained SNPs 

 
 

1. Bayesian Information Criterion 
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آنالیز تمایز نژادی و بررسی نهایت با استفاده ار در 

آمده از این روش در استخراج  دست ههای ب گراف

اطلاعات غنی از اطلاعات ژنتیکی، ارائه انتساب افراد 

و  به گروه، یک ارزیابی بصری از تمایز بین جمعیت

 های افراد در ساختار جمعیت کمک کرد.سهم الل

 

 .تار جمعیت با استفاده از روش مبتنی بر مدلبررسی ساخ

Structure (Porras-Hurtado et al., 2013 )برنامه 

بندی مبتنی بر مدل برای سازی یک روش خوشهپیاده

های استنتاج ساختار درست جمعیت با استفاده از داده

 ژنوتایپ شامل نشانگرها )مارکرها( غیرمرتبط است.

دات هر خوشه اختصاص مدل مناسب برای مشاه

بندی های خوشه)جمعیت( اولین چالش در روش

مبتنی بر مدل است. در اینجا فرض شده است که هر 

های وسیله یک مجموعه مشخص از فراوانی خوشه به

بندی شده است. فرضیات اساسی مدل اللی مدل

ها و واینبرگ داخل جمعیت -عبارتند از: تعادل هاردی

ها. تحت این یگاهتعادل پیوستگی کامل میان جا

فرضیات هر الل در هر جایگاه و در هر ژنوتیپ یک 

نمونه مستقل از یک توزیع فراوانی خاص در نظر 

 شود.گرفته می
 Structure 2.3.4افزار  لذا در این مطالعه از نرم 

(Pritchard et al., 2010جهت خوشه )ها  بندی جمعیت

ی و های ژنتیکی استفاده شد. مدل آمیختگبه گروه

جهت  Structureافزار  فراوانی اللی تصحیح شده در نرم

ها مورد استفاده قرار گرفتند. در هر بار آنالیز ساختار داده

همراه تعداد  دور گرم شدن به 5555اجرای برنامه 

های )تعداد جمعیت Kتکرار برای مقادیر مختلف  55555

کار گرفته شد. ارزیابی رسیدن به نقطه  هشده( ب فرض

گرایی با کمک بررسی مقادیر آلفا و مقادیر هم

های هر افزار در خروجی وسیله نرم نمایی )که به درست

ترین تعداد شوند( انجام شد. مناسبتکرار ارائه می

های ژنتیکی شده جهت تشریح گروه های فرضجمعیت

 Evanno (Evanno etکمک روش  ها بهموجود در داده

al., 2005س این روش از لگاریتم ( انتخاب شد. بر اسا

)تعداد  Kها جهت تعیین مقدار حقیقی نمایی دادهدرست

فرض شده( استفاده شد. در ابتدا از  هایجمعیت

افزار داده  مکه در خروجی نر( )L(Kها )) نمایی داده درست

شده است( در اجراهای مختلف میانگین گرفته شد. در 

 Kت به نمایی نسب مرحله دوم میزان تغییر تابع درست

  دست آورده شد: به
L′(K) = L(K) – L(K – 1) 

 

 Kنسبت به  L( Kو پس از این، مرتبه دوم تغییر )

 نیز محاسبه شد:
|L′′(K)| = |L′(K + 1) – L′(K)| 

 

با تقسیم میانگین مقادیر  ∆Kدر نهایت مقدار 

بر انحراف  Kنسبت به  L( Kمرتبه دوم تغییر )

 دست آورده شد:  هاستاندارد مقادیر درست نمایی ب
ΔK = m |L′′(K)|/ s[L(K)] 

 

حداکثر  ∆Kازای آن مقدار  که به Kمقداری از 

نتایج  انتخاب شد. Kعنوان بهترین مقدار  شد، به

افزار برای بررسی ساختار  آمده از این نرم دست به

 ها مورد استفاده قرار گرفت.جمعیت
 

 نتایج و بحث

 بندی جمعیتآنالیز لایه

نژاد(  6ها )ی اختلاف ژنتیکی میان جمعیتبرای ارزیاب

های نژادی و بررسی نحوه قرار گرفتن حیوانات در گروه

با استفاده از اطلاعات روابط  PCAخود از آنالیز 

ها تعیین ژنوتیپ شده به خویشاوندی ژنومی نمونه

مورد نیاز استفاده شد. نتایج این آنالیز عنوان داده 

شدن نژادها از یکدیگر  باعث جدا PCA 1نشان داد که 

از گروه نژادی  PCA 2شده و هر حیوان نیز بر روی 

 7طورکه از شکل  گیرد. اما همانخود فاصله می

شود، سه نژاد گوسفند ایرانی افشاری، استنباط می

اند که این بیانگر مغانی و قزل نزدیک هم قرار گرفته

این نکته است که ژنوم نژادهای ایرانی به نسبت ژنوم 

نژادهای خارجی دارای تشابه ژنتیکی بیشتری 

بندی تکنیک لایه باشد، این نتایج نشان داده که با می

نژادهای ایرانی را در یک گروه کاملاً توان جمعیتی می

متمایز از نژادهای خارجی در نظر گرفت و نژادهای 

رامنی، مرینوس و دورپر که هر کدام دارای 

باشند مایزی میبندی جمعیتی متهای لایه شاخصه

اند که در های نژادی متمایز در نظر گرفته شدهگروه

، چهار گروه نژادی متمایز برای 7نهایت مطابق شکل 

 تمایز جمعیتی تشکیل شد. آنالیز
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بررسی ساختار جمعیت با استفاده از روش آنالیز چند 

 (DAPCمتغیره )

های اصلی توانایی تشخیص آنالیز مشخص کننده مؤلفه

تمایز در بین نژادهای شناسایی و توصیف  بهترین

های ژنتیکی و همچنین احتمال عضویت هر فرد خوشه

های مختلف در مطالعه را براساس توابع در جمعیت

کاهش  7شکل  کند.شده فراهم می ظتفکیک حف

را  BICخوشه و پس از آن افزایش  K=4تا  BICواضح 

دهد. با توجه به شکل در نتیجه تعداد نشان می

های بدست آمده از نتایج، چهار خوشه ژنتیکی خوشه

تواند کند که شش نژاد مورد مطالعه میرا توصیف می

 در چهار خوشه ژنتیکی قرار داشته باشد.

های واقعی و قرار گرفتن جمعیت )نژاد( در گروه

نشان داده که  3های استنباط شده در شکل گروه

ابل تفکیک های اصلی نژادی کاملا با این روش ق‌گروه

باشند. با توجه به مقادیر نوشته شده در زیر جمعیت می

باشد که در گروه شماره یک که مربوط به نژاد دورپر می

استنباطی شماره دو قرار گرفته است و جمعیت شماره 

باشد که در گروه های دو مربوط به نژاد مرینوس می

در  استنباطی شماره چهار، پنج و شش قرار گرفته است.

ها از سه های گوسفند نژاد مرینوس نمونهقیقت نمونهح

کشور استرالیا، آلمان و چین اخذ شده است. جمعیت 

باشد که در گروه شماره سه مربوط به نژاد رامنی می

های استنباطی شماره سه قرار گرفته است و جمعیت

چهار، پنج و شش مربوط به سه نژاد بومی کشور 

ها را در گروه ژنتیکی  ن)افشاری، مغانی و قزل( که آ

بندی کرده است با توجه به ‌استنباطی شماره یک طبقه

توان بیان کرد که نژادهای ایرانی را آمده می‌دستنتایج به

توان در یک گروه ژنتیکی و نژادهای خارجی را در می

 بندی کرد.های ژنتیکی مجزا از هم طبقهگروه

 

 
ها: نژادهای افشاری، با استفاده از اطلاعات روابط خویشاوندی ژنومی. نمونه PCAلیز بندی حیوانات براساس آناخوشه. 7شکل 

 اند.های نارنجی، قرمز، آبی، سبز، ارغوانی، آبی تیره نشان داده شدهترتیب با رنگمغانی، قزل، رامنی، مرینوس و دورپر به

Figure 1. Animal clustering based on PCA analysis using genomic relationship information. Samples: Afshari, Moghani, 

Ghezel, Romney, Merinos and Dorper Breed,s are shown in orange, red, blue, green, purple, dark blue, respectively. 
 

 
 (BICها براساس معیار اطلاعات بیزین ). تعداد خوشه7شکل 

Figure 2. Number of clusters based on Bayesian Information Criterion (BIC) 
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)نژادهای افشاری، معانی و قزل در گروه استنباط شماره یک، نژاد  .(infهای استنباط شده )( و گروهoriهای واقعی ). گروه3شکل 

د رامنی در گروه استنباط های استنباط شده )چهار، پنج و شش( و نژادورپر در گروه استنباط شماره دو، نژاد مرینوس در گروه

 اند(.شماره سه قرار گرفته

Figure 3. Actual groups (ori) and inferred groups (inf). (Afshari, Moghani and Ghezel Breed,s are located  in 

inference group number one, Dorper Breed in inference group number 2, Merinos Breed in inference groups (four, 

five and six) and Romney Breed in the third inference group) 
 

 9های منتسب در شکل قرار گرفتن افراد در گروه

شود نژادهای که مشاهده میگونهارائه شده است. همان

ایرانی در یک گروه و نژادهای خارجی هر کدام برای 

ین خود گروهای مجزایی را تشکیل دادند همچن

نژادهای متعلق به مرینوس که از سه کشور مختلف 

های ‌مؤلفه. مقادیر ویژه تفکیک شده است خوبی بهبوده 

ها نمایش داده شده است که تحلیلو اصلی در تجزیه

ها بر مقادیر ویژه مربوط به نسبت واریانس بین گروه

ها برای هر تابع تفکیک روی واریانس درون گروه

تواند ن نکته است که اطلاعات میباشد که بیانگر ای می

 (.c-9 )شکل در داخل دو تابع تفکیک قرار بگیرد

، دهد آنالیز کلی آزمون انتساب را نشان می 5شکل 

هایی از انتقال موفق افراد براساس که نسبت طوری به

واریانس درون گروهی و بین  کننده تفکیکتوابع 

ه دهد کهای اصلی خود را نشان میبه خوشه گروهی

هر سطر مربوط به یک فرد و هر ستون به یک گروه 

مکان فرد در دهنده های آبی نشانباشد. رنگمی

است.  DAPCشده آنالیز  های قبلی ارائهخوشه

بندی طبقهشود، نتایج طور که مشاهده می همان

DAPC های اصلی است. همچنین سازگار به خوشه

یکی های بیولوژاین شکل زمانی مفید است که گروه

برای ای آنها زمینه و شجره ن داشتن اطلاعات پسبدو

که با این آنالیز تعلق نژادی مورد بررسی قرار گیرند 

ای از هر جمعیتی با قرار دادن آنها در  روش هر نمونه

های ورودی آنالیز نسبت تعلق هر نمونه به خوشه فایل

همانطور که در این شکل ملاحظه اصلی را تعیین کرد. 

همه افراد در هر جمعیت به خود خوشه اصلی شود می

که چندین نمونه از نژاد  جز این همنتسب شده ب

مرینوس در خوشه چهار که از نظر ژنتیکی و آزمون 

انتساب به جمعیت مرینوس تعلق ندارند که ممکن 

است مربوط به نژادهای دیگری خارج از نژادهای مورد 

ها و محل گلهو با توجه به اینکه اطلاعات  بررسی باشد

های نژادهای خارجی در دسترس نیست امکان نمونه

 های مشخص شده وجود ندارد.بررسی پیشینه نمونه

، توانایی آن DAPCهمانند  PCAمزیت اصلی روش 

ی برای شناسایی ساختارهای جمعیتی با حجم گسترده

های نشانگری، زمان محاسباتی کمتر و نبود فرض داده

 PCAعیتی است. با این حال درباره مدل ژنتیک جم

های ضروری  روش ناپارمتری بوده فاقد برخی ویژگی

های زیستی )بیولوژیکی( است. بررسی ساختار جمعیت

PCA سازد و نیازمند یک ارزیابی گروهی را فراهم نمی

ها برای بررسی ساختار پیش تعریف مناسبی از خوشه

ر دست آوردن تصویر آشکا جمعیتی است و حتی برای به

 ,.Jombart et alها مناسب نیست )از تنوع بین جمعیت
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های اصلی تنوع کلی میان وتحلیل مؤلفه (. تجزیه2010

ها و تنوع درون افراد که شامل هر دو تنوع بین گروه

کند و تصویر آشکاری از شود را خلاصه میمی هاگروه

 & Jombartدهد )ها را نشان میتفاوت بین گروه

Collins, 2015) آمده از این  دست که با نتایج به

پژوهش مطابقت دارد. برای ارزیابی ارتباط بین 

مختلف، باید یک روش مناسب بر تنوع بین  های خوشه

گروهی را نادیده بگیرد ها تمرکز کند و تنوع درونگروه

های اصلی این کار را انجام که تجزیه تشخیصی مؤلفه

 (.Jombart & Collins, 2015دهد )می

در به تصویر کشیدن  PCAنسبت به  DAPCوش ر

طور  تفاوت بین گروهی برتری دارد که تفاوت گروهی را به

این است که  DAPCتر نشان داد. مشخصه اصلی مناسب

یک روش پارامتری بوده و توانایی آن برای شناسایی 

های بزرگ در زمان ساختارهای ژنتیک در مجموعه داده

و بدون هیچ فرضی  PCAمحاسباتی ناچیز به نسبت 

 ,.Jombart et alدرباره زمینه ژنتیکی جمعیت است )

(. در پژوهشی برای بررسی ساختار جمعیتی 2010

های مبتنی بر مدل و روش درختان آکاسیا با روش

ها تداوم بالایی در برآورد ، این روشDAPCاکتسابی 

ساختار جمعیت و استنباط احتمالات عضویت افراد به هر 

 PCA(. روش Pometti et al., 2014نشان دادند ) گروه را

بندی بیزی های خوشهعنوان جایگزینی برای روشبه

 ,Lee et al., 2009; Liu & Zhaoپیشنهاد شده است )

بندی جمعیتی، روش (. همچنین تصحیح لایه2006

DAPC که واریانس بین گروهی را افزایش و  علت اینبه

دهند بهتر از روش یواریانس درون گروهی را کاهش م

PCA ( استJombart et al., 2010 در استنباط و .)

های پرشمار بررسی تفسیر ساختار ژنتیکی از روش

هایی با توجه به برتری DAPCساختار جمعیتی، روش 

ها ها و انتساب خوشههمچون تفسیر بهتر زیر جمعیت

 (.Sethuraman, 2013عمل کرد ) PCAبهتر از روش 
 

 
( و مقادیر ویژه مورد b-9همراه اطلاعات کل مقادیر ویژه )شکل ( بهa-9های اصلی )ها: آنالیز مؤلفهاختصاص افراد در گروه. 9شکل 

 (c-9نیاز )شکل 

Figure 4. Assigning individuals to groups: Principle Component Analysis (4-a) along with the total eigenvalues (4-b) 

and the required eigenvalues (4-c) 
 

 
 باشد.می 3های استنباط شده شکل نشانگر جمعیت 6تا  7های های مختلف. شماره. عضویت افراد در گروه5شکل 

Figure 5. Memberships in different groups. Number 1 to 6 represents inferred populations as in Figure 3 
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یت با استفاده از روش مبتنی بر بررسی ساختار جمع

 مدل

)مبتنی بر استنباط بیزی( جهت Structure برنامه 

بررسی ساختار ژنتیکی و آمیختگی در مجموعه 

 76371های گوسفندان بومی و خارجی شامل ‌داده

که دقیقاً تعداد  گرفته شد. نظر به این کار هبجایگاه 

ورد های منژادها و همینطور خرده جوامع برای نمونه

لذا دو پیمایش با افزوده شدن  .بررسی معین نیست

جهت بررسی ساختار جمعیتی در  75به  7از  Kتعداد 

 گوسفندان ایرانی و خارجی مورد استفاده قرار 

ارائه شده  6در شکل  K=10تا  K=2گرفت )نتایج 

 است(.

 

     

      

 
 Q )نمودارهای مربوط به برآوردهای مقادیرK شده از مقدار مختلف بررسی 75ی مختلف در هامیزان انتساب به خوشه .6 شکل

قطعه رنگی تقسیم شده، نشان داده شده که طول آن  K هر حیوان با یک خط عمودی که به STRUCTURE افزارتوسط نرم
 باشند(.های از پیش تعیین شده مینشانگر جمعیت 6تا  7های خوشه استنتاجی است. شماره K نشانگر سهم هرکدام از

Figure 6. Cluster assignment for ten values of K. (investigated graphs for estimates of Q values by STRUCTURE 
software. Each animal is represented by one vertical line divided into K colored segments, whose length indicates 

The contribution of each K is the inferential cluster. Number 1 to 6 represent outline populations). 
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)فرض شده که وجود تنها دو جمعیت  K=2در 

ها را ایرانی و خارجی کل تغییرات موجود در داده

درصد(،  6/44کند( نژادهای ایرانی افشاری )توجیه می

درصد( در یک  9/44درصد( و قزل ) 4/44مغانی )

نتایج حاصل از این مطالعه بودند. خوشه سهیم 

ها با بندی ژنتیکی جمعیتمطابقت خوشه دهنده نشان

های پرورش آنهاست. غرافیایی و محیطفواصل ج

نژادهای ایرانی که در منطقه سرد و کوهستانی شمال 

شوند در اولین سطح غرب کشور نگهداری می

بندی ( در خوشه یکسانی طبقهK=2بندی ) خوشه

به لحاظ ژنتیکی نیز فاصله کمتری را در اند و شده

دوباره  K=3در اند. بندی نشان دادهسطوح بالای خوشه

نژادهای ایرانی خوشه ژنتیکی متمایزی را تشکیل 

دادند، همچنین نژاد مرینوس خوشه مستقلی را برای 

خود تشکیل داد و نژادهای رامنی و دورپر تقریباً 

 .ترکیب ژنتیکی مشابهی را نشان دادند

سه نژاد ایرانی)رنگ زرد( همچنان در یک  K=4در 

خوشه مستقل ظاهر شده و متمایز از نژادهای خارجی 

بوده و نژادهای دورپر)رنگ سبز(، مرینوس)آبی( و 

های متمایزی رامنی)قرمز( نیز هریک برای خود خوشه

های بالاتر از چهار نشانه Kرا تشکیل دادند. در مقادیر 

ادهای مرینوس ظاهر شد. آمیحتگی بیشتر در نژ

های ها بر اساس دادهبررسی ساختار ژنتیکی جمعیت

SNP  و با استفاده از روشEvanno et al. (2005) 

 Kدر مقابل تغییرات  ΔKنشان داد که بیشترین میزان 

ها در دهد جمعیت دست آمد، که نشان می به =K 4 در

(. نسبت 1چهار گروه )زیر جمعیت( قرار دارند )شکل 

 K=4های مختلف در نتساب هریک از نژادها به خوشها

نمایش داده شده است. همچنین مقادیر  3در جدول 

مختلف فراوانی اللی به اشتراک گذاشته شده بین 

ها در جدول های فرض شده به تفکیک خوشهجمعیت

های این جدول نشان نشان داده شده است، داده 9

دومین خوشه دهد که فاصله ژنتیکی بین اولین و می

استنباط شده )نژادهای ایرانی و نژاد دورپر( در مقایسه 

های اول و با فاصله ژنتیکی روابط خویشاوندی خوشه

دوم و با خوشه سوم )نژاد رامنی( و خوشه چهارم )نژاد 

مرینوس(کمتر بوده است. همچنین فاصله ژنتیکی 

نژادهای ایرانی با نژاد دورپر در مقایسه با نژادهای 

ی و مرینوس بیشتر بوده است. کمترین فاصله رامن

به  ژنتیکی بین نژادهای ایرانی و نژاد دورپر احتمالاً

دلیل آمیختگی این نژاد از گوسفند پرشین بلک با 

 ;Cloete & Olivier, 2010باشد )دورست شاخدار می

., 2007et alCloete  نتایج حاصل از این آنالیز مشابه .)

و  PCAآمده از آنالیز  دست هی بهاتأییدکننده نتایج و

DAPC دهای ایرانی باشد. جهت بررسی دقیق نژامی

های  هوی دادر صوت مجزا بر پارامترهای مذکور به

ژنوتایپ گوسفندان ایرانی قرار گرفت و نژادهای 

گوسفند افشاری، مغانی و قزل به تفکیک تمایز 

ا جمعیتی بر اساس فراوانی اللی تمایز قابل قبولی را دار

 باشند.می

 

 
دهنده نشان ΔKهای فرض شده(. حداکثر مقدار )تعداد جمعیت Kبه ازای مقادیر مختلف  ΔKنمایش تغییرات مقادیر . 1شکل 

 است. Kترین مقدار مناسب
Figure 7. Representation of changes in ΔK values per different values of K (number of assumed populations). 

Maximum point of ΔK depicts the optimal K value. 
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 (k=4ها در چهار خوشه استنباط شده )میزان عضویت هر یک از جمعیت .3جدول 

Table 3. Proportion of membership of each population in each of the four Inferred clusters (K= 4) 
Population FST Value 

Inferred Clusters 

1 2 3 4 Number of individuals 

Dorper 0.1111 0.012 0.911 0.043 0.033 27 

Merinos 0.0864 0.017 0.035 0.166 0.783 259 
Romney 0.0726 0.006 0.029 0.951 0.014 24 

Afshari 0.1449 0.955 0.015 0.017 0.014 37 

Moghani 0.2521 0.796 0.072 0.049 0.082 27 
Ghezel 0.1759 0.784 0.082 0.050 0.083 35 

  
 (k=4) در شده استنباط یهاخوشه جفت از کی هر انیم یالل یفراوان ریمقاد اختلاف. 9جدول 

Table 4. Allele frequency divergence between Inferred clusters in K=4 
Cluster number Cluster 1 Cluster 2 Cluster 3 Cluster 4 

Cluster 1 - 0.0643 0.0530 0.0540 

Cluster 2 0.0643 - 0.0488 0.0474 
Cluster 3 0.0530 0.0488 - 0.0353 

Cluster 4 0.0540 0.0474 0.0353 - 

 
 (K = 3میزان عضویت هر یک از نژادهای ایرانی در سه خوشه استنباط شده ) -5جدول 

Table 5. Proportion of membership of each Iranian sheep breeds in each of the four Inferred clusters (K= 3) 
Population FST Value 

  Inferred Cluster              

1 2 3 Number of individuals 

Afshari 0.038 0.188 0.631 0.181 37 

Moghani 0.107 0.910 0.079 0.012 27 
Ghezel 0.298 0.739 0.240 0.020 35 

 

مختلف مانند شرایط آب و هوایی متفاوت،  عوامل

تغییرات پوشش گیاهی، نوسانات جوی، شیوع 

های مختلف، موتاسیون، انتخاب طبیعی و  بیماری

مصنوعی و غیره باعث شده است جمعیت گوسفند به 

شدت تحت تأثیر قرار گیرد و حیواناتی با تنوع ژنوتیپی و 

و تولیدات  فنوتیپی بالا از قبیل اندازه بدن، شکل، رنگ

متفاوت حاصل گردد. بنابراین فشار انتخاب باعث افزایش 

ها در نواحی خاص ژنوم شده فراوانی اللی برخی جهش

ها تحلیل توزیع اللو تجزیه . لذا(Pan et al., 2013) است

ها برای روشن نمودن تنوع ژنتیکی و روابط در جمعیت

 (.Kalinowski, 2004) جوامع اهمیت دارد

 بین و داخل در شناختی جمعیت تاریخی مطالعات

 مورد ژنتیکی نشانگرهای تعداد برآورد همچنین ها گونه

 فردی پرورش های ارزش بینیپیش مؤثر طور به برای نیاز

 نشان و سازد می پذیر امکان را( ژنوم انتخاب یعنی)

 سایر به انتقال قابل ها بینی پیش این چگونه که دهد می

 Goddard et al., 2007; Dekkersبود ) خواهد ها جمعیت

et al., 2004 (. درک ساختار و منشأ دام )نژاد( برای

موفقیت انتخاب ژنومی، انتخاب به کمک نشانگر و 

ها از طریق مطالعات ژنومی، بسیار مهم QTLتشخیص 

است. مطالعه نژادهای نادر فرصت شناسایی تنوع و درک 

به بقای در های بیولوژیکی که این نژاد قادر مکانیسم

کند. توسعه  های محلی است را فراهم میمحیط

تعداد کمی از  های کشاورزی فشرده براساس سیستم

تدریج به کاهش تنوع در برخی از  نژادهای تجارتی به

 (.Wei, 2015های دام منجر شده است )جمعیت

 از بالایی نسبتا سطح دارای گوسفند گاو، برخلاف

 (. مطالعهBeynon et al., 2015است ) ژنتیکی تنوع

 از که مختلف گوسفند نژاد 19 از فرد 7474 روی اخیر

 اروپا، جنوبی، و شمالی آمریکای کارائیب، آفریقا، آسیا،

 داد نشان است، شده آوری جمع نیوزیلند و استرالیا

اندازه مؤثر جمعیت  دارای اهلی گوسفند نژادهای که

(Ne) در  که حالیهستند در 7371 تا 755 از بالایی

برای هلشتاین تا  44از  Neمقدار  نژادهای گاو معاصر

 (.Kijas et al., 2012) برای هرفورد متغیر است 41

 نژادهای میان در هاپلوتایپ اشتراک از بالایی درجه

 پیشنهاد را نژادها از مشترک منشاء نیز گوسفند

 Bos indicus) گاو های داده با مقایسه در . اینکند می

 شواهد که ،(Sus scrofa) خوک و (Bos taurus و

 et Elsikدهد ) می نشان را شدن اهلی رویداد از روشن

., 2012et al., 2009; Groenen al .) نژاد مرینوس

با بیشتر نژادهای اختلاط ژنی دارای مقادیر زیادی 



 ... بومی نژادهای گوسفند ژنتیکی تنوع بررسیلو و همکاران: نبی 994

 

استفاده گسترده از نتایج بیانگر دیگر است. این 

وسطی  مرینوس در سراسر اروپا پس از قرون پدرهای

 .(Kijass et al., 2012) است

 79ای روی هفت نژاد بز ایرانی با در مطالعه

 PCدرصد واریانس  34/75اول  PCنشانگر ریز ماهواره 

 FSTدرصد واریانس را توجیه کرد، آماره  15/74دوم 

که جزء  Structureنیز محاسبه گردید و آنالیز 

را به  های مبتنی بر مدل است، نژادهای بز ایرانی روش

قسیم کرد و اختلاطی بین سه خوشه مرکزی ت

های مرکزی و شمالی مشهود بود در حالی که  خوشه

 خوشه غربی استخر ژنی کاملا مجزایی تشکیل داد

(Vahidi et al., 2014 در بررسی ساختار ژنتیکی .)

شکلی بومی ایران براساس نشانگرهای چندگاوهای 

کار گرفته شد  تک نوکلئوتیدی، روش مبتنی بر مدل به

 ,.Karimi et al) و نتایج سه خوشه را توجیه کرد

های ایران (. در مطالعه دیگری بر روی گاومیش2015

( و PCAهای اصلی )مؤلفهتحلیل و های تجزیهروش

( DAPCهای اصلی )مؤلفهتحلیل جداسازی و تجزیه

، BICتوانست با معیار ارزیابی  DAPCاجرا شد. روش 

K=3  را نشان دهد. روش بهترین نتیجهDAPC  در

دلیل  هب PCAبررسی ساختار جمعیتی نسبت به روش 

ها و کاهش واریانس  افزایش واریانس بین جمعیت

درون گروهی و همچنین ارائه تصویر روشنی از ساختار 

کیفیت و  لواند در کنترتجمعیتی کارآمد بوده و می

های ارتباطی بندی جمعیتی در بررسیتصحیح لایه

 .(Azizi et al., 2017) باشد PCAینی برای جایگز

 مهم مجموعه یک عنوان به تواند می محلی نژادهای

 برای تواند می و باشد سازگاری صفات برای ژن

 آینده در حیات پرورش های برنامه کارآیی از اطمینان

گیرد که در این راستا  قرار استفاده مورد جغرافیایی

ژنتیکی در بین  رساختا و گوسفند تنوع دقیق مطالعه

سه نژاد ایرانی و مقایسه آن با سه نژاد خارجی انجام 

، PCAشد. این شش جمعیت با استفاده از آنالیز 

د مقایسه قرار مور Structureو  DAPCوتحلیل  تجزیه

یک هماهنگی خوب بین  ،آمده دست گرفتند. نتایج به

DAPC  وStructure مانی که همه افراد مورد بررسی ز

هر دو روش نتایج  ناشناخته مطالعه شدند صورت به

شده توسط  های محاسبهمشابهی را ارائه دادند. خوشه

یکسان و در چهار  Structureو  DAPCوتحلیل  تجزیه

بندی شدند. نتایج حاصل از این نتیکی طبقهژگروه 

که Mehri (2006 )آمده توسط  دست هتحقیق با نتایج ب

گوسفند ایرانی  نژادهایتنوع ژنتیکی درون و بین 

)افشاری، مغانی، قزل، کردی کردستان، ، مهربان، شال 

ای و ماکویی( را با پانزده جفت آغازگر ریزماهواره

کرده بوند، مطابقت دارد. این محقق  بررسی نمود

ترین فاصله ژنتیکی بین کم گزارش کرده بود که

ترین فاصله ژنتیکی بین ماکویی افشاری و قزل و بیش

توسط وجود دارد. در تحقیق دیگری و مهربان 

Pirkhezraeeian et al. (2015 از طریق تجزیه و )

تحلیل ژنتیکی و فیلوژنتیکی ژنوم میتوکندری نشان 

های مربوط دادند که گوسفند نژاد افشاری در بین گونه

که همه آنها مربوط به گوسفندان آسیا  Aبه هاپلوتایپ 

دان بلوچی و ترین قرابت را با گوسفنباشد بیشمی

( تنوع ژنتیکی 2016)‌.Vahidi et alمغانی ایران دارد. 

گوسفند ایرانی )افشاری، مغانی، ماکویی، نژاد  75بین 

قشقائی و  -شال، کلکوئی، زندی، نائینی، تالشی، ترکی

کبودی شیرازی( را مورد مطالعه قرار دادند. کمترین 

های افشاری و مغانی و مقدار فاصله بین جمعیت

ترین بین شال و زندی بود. با توجه به نتایج بیش

توان گفت که نژادهای ایرانی قرابت بدست آمده می

 یکدیگر دارند. باژنتیکی بالایی 

 

 گیری کلینتیجه

در سطح  SNPsاین تحقیق با بررسی تفاوت فراوانی 

و سپس ‌Ovine SNP 50Kژنوم گوسفند با استفاده از 

ومی و خارجی انجام شناسایی ساختار دقیق نژادهای ب

شامل  اتشد. آنالیزها با استفاده از دوسری اطلاع

های نژادهای بومی و خارجی و با استفاده از داده

کارگیری  هو با ب Sheep Hapmapژنوتایپ پروژه 

آنالیزهای آماری مختلف انجام شد و در نهایت تمایز و 

تنوع ژنتیکی در بین نژادهای بومی و خارجی شناسایی 

های در این مطالعه با توجه به این که روش شدند.

کار برده شد و  ختلف برای بررسی ساختار جمعیت بهم

های  شده توانست ساختار جمعیتهای ذکرهمه روش

آمده از این  دست هنتایج ببومی و خارجی را نشان دهد 

حاکی از این  5و  9، 3 های جدولتحقیق و همچنین 
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ها نژادهای ین جمعیتبود که با وجود افراد خالص در ا

های مختلف و نژادهای مختلف ایرانی از اکوتیپ

باشند که در مقایسه با نژادهای خارجی مانند  می

مرینوس، رامنی و دورپر، اشتراک ژنتیکی زیادی دارند. 

صورت مجزا  هرحال در بررسی نژادهای داخلی به اما به

مشخص شده که این نژادها نیز با هم متفاوت بوده و 

گیرند. در گذشته در ای قرار میهای جداگانهخوشه در

مورد اینکه گوسفند موجود را اکوتیپ، نژاد یا توده 

همیشه اختلاف نظر وجود داشت و  اری شود،نامگذ

اکنون هم وجود دارد. اما براساس نتایج  هم

که اگر  توان گفت حتی با وجود اینآمده می دست هب

جود قائل باشیم منشأ مشترکی هم برای نژادهای مو

مدت طولانی در  ولی با توجه به پرورش این دام به

تدریج ساختار ژنتیکی و فنوتیپ آنها  همناطق مختلف ب

از هم فاصله گرفته است، لذا با توجه به خصوصیات 

 توان آنها را نژاد نامید.فنوتیپی ثابت آنها می
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