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دهیچک  

 عمل به یریگ( نمونهیمازندران 24و  یخوزستان 120، یآذر 210وان )یرأس ح 404ران از یش ایگاوم یهاتیمؤثر جمعه ن اندازییبه منظور تع

ه پ شدند. اندازین ژنوتیی، تعAxiom Buffalo Genotyping 90K Arrayیکیژنوم یه های، با استفاده از آراDNAها بعد از استخراج آمد. نمونه

افزار نرم از استفاده با حاضر نسل یبرا ح شده بودند وینمونه تصح یکه برا یوستگیپ اطلاعات از استفاده نسل قبل با 4تا  400ت از یمؤثر جمع

(V2)NeEstimator دهد که اندازه ینسل حاضر نشان م یآمده برادست ج بهید. نتایگرد محاسبه ،یاضاف یتیگوسیهتروز روش اساس بر و

کاهش  یب بالایش یدر معرض انقراض قرار ندارند. ول یکیها از لحاظ ژنتتین جمعینسبتاً بالا است و ا یو خوزستان یآذر یهاتیمؤثر جمع

ها تین جمعیا یتنوع قابل قبول برات مطلوب و یجهت حفظ اندازه مؤثر جمع یستیکننده است و باها نگرانتین جمعیا یت برایاندازه جمع

در معرض انقراض  یکیت از لحاظ ژنتین جمعیدهد اینشان م یت مازندرانیجمع یبرا آمده دست بهج ین نتایرد. همچنیصورت گ یزیربرنامه

 شیافزا از مناسب یهایتلاق یطراح و دیتول کردن یاقتصاد با زین و گردد کنترل دقت به تیاندازه مؤثر جمع یستیبا نیقرار دارد. بنابرا

 .کرد یکیژنت حفاظت را تیجمع و کرده یریجلوگ تیجمع نیا یکیژنت انقراض و یخون هم
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ABSTRACT 
In order to estimate the effective population size (Ne) in Iranian water buffalo blood and hair samples of 407 
individual from Azari (N=260), Khuzestani (N=120) and Mazandrani (N=27) buffalo populations were gathered. 
After DNA extaraction, the samples were genotyped using Axiom® Buffalo Genotyping 90K Array. The Ne was 
estimated from 700 to 4 generations ago and also for the present generation by linkage disequiblirum data and based 
on heterozygote-excess method using NeEstimator (V2), respectively. Estimated Ne for Azari, Khuzestani and 
Mazandarani were calculated 1530, 1375 and 1141, respectively, for 700 generations ago. Ne for the present 
generation in Azeri, Khuzestani and Mazandarani were estimated 447, 226 and 35, respectively. The Ne for Azeri and 
Khuzestani were relatively high and these two populations were not endanger to extinction, but their Ne has been 
declined in the resent generations massively and it is necessary to care about the maintenance of Ne and relatively 
high diversity for these populations. However, the Mazandarani population is endangered because of low Ne and so it 
is necessary to carefully monitor their effective population size, improve the profitability of production and planning 
a suitable mating scheme to control inbreeding and genetically conserve this population. 
 
Keywords: Effective population size, Linkage disequiblirum, water buffalo. 
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 مقدمه

ل جهش، انتخاب یک از قبیستماتیکه عوامل سیهنگام

از  یکیات ژنتیو مهاجرت وجود نداشته باشند، خصوص

و  یآلل یهایها، فراوان، تعداد آللیتیگوسیل هتروزیقب

ت یک جمعی یبرا یگاه ژنیک جایدر  یپیژنوت

زمان ثابت خواهد ماند. در  یت بزرگ در طینها‌یب

( محدود باشد در Neت )یمؤثر جمعه انداز یمقابل، وقت

از  ی، تعداد محدودیریگنمونه یند تصادفیجه فرآینت

به نسل بعد  یماندمثل و زندهیتول یها در طگامت

 یکیات ژنتیر خصوصییمنتقل شده و منجر به تغ

 رییزان تغیو م یند تصادفین فرآیخواهد شد. قدرت ا

دارد  یبستگ Neمذکور به مفهوم  یکیات ژنتیخصوص

و توسط محققان  ی( معرف1931) Wrightکه توسط 

(. Crow & Kimura, 1970شد ) گر توسعه دادهید

در  یکیات ژنتیخصوص یرات تصادفییتغ کهیطور به

 Neبا  یهاتیبالا نسبت به جمع Neبا  یهاتیجمع

 (.Hayes et al., 2003باشد )یتر، کندتر منییپا

ل یک از قبیستماتیس یروهایدر کنار ن Neزان یم

زان تنوع یم یبیجهش، انتخاب، مهاجرت و نوترک

کند. ین مییت را تعیک جمعیموجود در  یکیژنت

 یکیتنوع ژنت یزان و الگویف میتوص یبرا Neن، یبنابرا

 یهاسمیر مکانیت و تفسیک جمعیمشاهده شده 

 یهاتیتنوع در جمع یدهر در شکلیدرگ یتکامل

کمک  یبیت و نوترکیز درک تکامل جنسیو ن یعیطب

ن ی. همچن(Barton & Charlesworth, 1998)کند یم

Ne یخنث یهاگاهیجا یکیتنوع ژنت ینیبشیبه پ ،

ها ا حذف آللید یمف یهات آللیاحتمال تثب

(Robertson, 1961و شا )ک ی یمانو زنده یستگی

کند. ی(، کمک مLynch et al., 1995ت کوچک )یجمع

 یولوژی، بیک پارامتر مهم در اکولوژی Neدر واقع 

(. Wang, 2005باشد )یمحافظت م یولوژیتکامل و ب

انتخاب  یهابرنامه ی، طراحNeحال دانستن هربه

ت یریو مد واناتیاهان و حیدر اصلاح گ یمصنوع

در معرض  یهامربوط به گونه یهاتیکارآمد جمع

 ,Caballero, 1991; Wangکند )یل میانقراض را تسه

در  Ne ییشناسا یبرا یادین علاقه زی(. بنابرا2004

ن محققان یدر ب یو مصنوع یعیطب یهاتیجمع

 یولوژی، بیک کمیت، ژنتیک جمعیژنت یهاحوضه

 & Bartonتکامل و محافظت وجود دارد )

Charlesworth, 1998 .) 

توسط  Neن یتخم یبرا یمختلف یهاروش

ن یتوان ایمحققان متفاوت ارائه شده است که م

ن سه دسته یقرار داد. ا یها را در سه دسته کل روش

 یشناختتیبر جمع یمبتن یهاشامل روش

هستند  ی(، شجره و اطلاعات نشانگری)دموگراف

(Flury et al., 2010داده .)یطور سنتشجره به یها 

استفاده  یوانات اهلیدر ح Neآوردن  دست هب یبرا

ک یداشتن  ین روش، برایشود. در هر حال در ا یم

از به کامل بودن شجره ین Neن قابل اعتماد از یتخم

 یبر دموگراف یمبتن یهاباشد. در مورد روشیم

ک فقط در یدر نظر داشت که اطلاعات دموگراف یستیبا

ن در یموجود است و ا یاهل یهااز دام یمورد برخ

ک یدموگراف یر است که پارامترهایپذ امکان یطیشرا

اد تحت کنترل باشند. یز یهانسل یق برایطور دقبه

موارد  یها بران روشیدر هر صورت، در عمل کاربرد ا

ت بالا، محدود است یریبا مد یشامل نژادها ینادر

(Flury et al., 2010 .)غلبه بر  یحل براک راهی

 Neر یروند اخ نیک شجره ناقص تخمی یهاتیمحدود

است. محققان نشان  یژنوم یهابا استفاده از داده

گذشته و  یهانسل یرا در ط Neتوان  یاند که مداده

( LD) ینکاژیحال با استفاده از اطلاعات عدم تعادل ل

(. Sved, 1971; Hayes et al., 2003ن زد )یتخم

Hayes et al. (2003با شب )نشان دادند که  یسازهی

در  Neاز  یدر فواصل کوتاه تابع ینکاژیعدم تعادل ل

در فواصل بلند  یول ،دورتر است یقبل یهانسل

ر یاخ یهات در نسلیت جمعیمنعکس کننده وضع

فواصل  یبرا LDزان ین میین با تعی. بنابراباشدیم

 یبرا یدیک عامل کلیعنوان را به Neتوان یمختلف، م

rه ن کرد. دو آمارییمختلف در گذشته تع یهانسل
و  2

D
کار  به یگاه مارکرین دو جایدر ب LDمحاسبه  یبرا ’

ه ان آمارین می(. از اBohmanova et al., 2010رود )یم

r
 سه بایدر مقا 2

D
و  یآلل یفراوان ریتأثکمتر تحت  ’

rن یاندازه نمونه قرار دارد. بنابرا
در  یدیکله ک آماری 2

 (. Bohmanova et al., 2010باشد )یم LDن ییتع

پ ین ژنوتییتع یهایر در تکنولوژیاخ یهاشرفتیپ

 یبا هزاران پروب برا یژنوم یهاهی)استفاده از آرا
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دست آوردن ( امکان بهSNPهزاران مارکر  یابییتوال

در سطح کل ژنوم را  یوستگیعدم تعادل پ یهاداده

در  Neن ین اطلاعات جهت تخمیفراهم آورده است و ا

آل هستند دهیا یوانات اهلیو ح یانسان یهاتیجمع

(Kijas et al., 2012 هدف از مطالعه حاضر استفاده .)

 یهاتیجمع Neن یجهت تخم یاز اطلاعات ژنوم

ن یدست آمده از اج بهیباشد. نتایم یرانیش ایگاوم

باشد ید میمف یتیجمع یل ساختارهایدر تحل یبررس

 یکیحفظ تنوع ژنت یهایگذاراستیاز سیو در صورت ن

 رد. یگین اطلاعات انجام میبا استفاده از ا

 

 هامواد و روش

، یآذر 565ش )یرأس گاوم 751در مطالعه حاضر از 

که تحت  یی( از گله هایمازندران 51و  یخوزستان 855

مرکز اصلاح نژاد  یریستم ثبت شجره و رکورد گیس

 یهااصطلاحاً به گلهها که ن گلهیکشور قرار داشتند )ا

هستند  یمردم یهابان معروف هستند، همان گلهیپشت

 ین شده از سوییتع یپرورش یکه حداقل استاندارها

 یهاتین مرکز، حمایا یمرکز اصلاح نژاد را دارند و از سو

 یهاآن در برنامه یکنند و در ازایافت میدر یو فن یمال

د و یلن مرکز مشارکت داشته و رکود تویا یپژوهش

دهند و برنامه یار مرکز قرار میخود را در اخت یدمثلیتول

در  8361ها از سال ن گلهیش در ایاز گاوم یریرکوردگ

مو  یهاعمل آمد. نمونه به یریگحال انجام است(، نمونه

 یاز بدن دام که آلودگ ییهاشه مو از بخشیبه همراه ر

آمد دست  ک به جدوگاه(، بهیه نزدیداشت )ناح یکمتر

(Campbell et al., 1997و نمونه )اهرگ یخون از س یها

پ ین ژنوتیید. تعیه گردیش تهیگاوم یر دمیوداج ز

ک مرکز یشگاه ژنومیشه مو( در آزمایها )خون و رنمونه

( کشور Parco Tecnologico Padanoقات پادانو )یتحق

 Array Axiom® Buffalo یهاهیا و با استفاده از آرایتالیا

Genotyping 90K کس یمتریمربوط به شرکت اف

(Affymetrix .صورت گرفت ) 

انجام  Plinkافزار ها با استفاده از نرمش دادهیرایو

ش از یوانات با بی(. ابتدا حPurcell et al., 2007گرفت )

 ی( از مراحل بعدCRINDرفته )دست پ ازی% ژنوت0

 یهاپیش داده کنار گذاشته شدند. سپس ژنوتیرایو

 یآلل یحداقل فراوان یدارا یهاپیمونومورف و ژنوت

(MAF کمتر از )0ش از یبا ب یهاگاهیز جای% و ن5 %

(، حذف شدند. CRSNPرفته )پ از دستیژنوت

از دست رفته  یهاپیژنوت و MAF یبرا ونیلتراسیف

کجا یطور وانات بهیکل ح یبرا هاSNP و افراد یبرا

در  یدگاه کلیک دیانجام گرفت. سپس جهت داشتن 

مورد  یوانات و نژادهایح یتیخصوص ساختار جمع

 یکه خارج از گروه نژاد یواناتیح ییمطالعه و شناسا

( PCA) یاصل یهاز مؤلفهیاند، آنالخود قرار گرفته

بر اساس اطلاعات  یاصل یهاز مؤلفهیصورت گرفت. آنال

( و Price et al., 2006) یژنوم یشاوندیس خویماتر

صورت  Rط یدر مح GeneABELافزار  نرمله یوسبه

ش داده، آزمون تعادل یرایگرفت. در ادامه مراحل و

مانده از یباق یهاSNPهمه  ینبرگ بر رویوا -یهارد

کمتر  p-valueبا  یهاSNPانجام گرفت و  یمراحل قبل

سطح ها کنار گذاشته شدند. ل دادهیاز فا 1/6×85-1از 

 یح بنفرونیاستفاده از تصحق با ین تحقیدر ا یداریمعن

(β=α/n که ،)n نجا برابر تعدادیدر اSNP  (93733 n= و )

α در  53/5 ین بررسیش است که در ایآزما یهمان خطا

عدم تعادل  یون برایلتراسیفنظر گرفته شده بود. 

و  یاصل یهاز مولفهیز آنالیبعد از آنال نبرگیوا -یهارد

ت یجمع هر یبرا وانات،یح یتیز جمعیمشخص شدن تما

 طور جداگانه انجام گرفت.به

مربوط  یهاSNPون، یلتراسیت و فیفیبعد از کنترل ک

کنار گذاشته  یبعد یزهایاز آنال یجنس یهابه کروموزوم

رفته با استفاده از  ازدست یهاپیتونسبت کم ژنشدند. 

 & Browning)وت شدند یمپیا BEAGLEافزار  نرم

Browning, 2007ها تید هرکدام از جمع(. در مرحله بع 

 ,SnppLD (Sargolzaei M افزارنرم با استفاده از

University of Guelph, Canadaش یرایطور مجزا و( به

rر یشده و مقاد
ن شده و یین جفت بازها در فواصل تعیب 2

دست به Hill & Robertson (1968)با استفاده از فرمول 

د یح گردیتعداد نمونه تصح ین اطلاعات برایآمد. سپس ا

(Villa-Angulo et al., 2009اطلاعات تصح .)ه شدحیLD 

محاسبه اندازه مؤثر  یها براتیمربوط به هر کدام از جمع

محاسبه شد  رابطه زیربا  Neت استفاده شد. سپس یجمع

(Sved, 1971): 

.   (
 

  
) (

 

  
  ) 

 Tت در نسل یمؤثر جمعه انداز برابر Neکه در آن 
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rاست. مقدار 
در فاصله  ینکاژین عدم تعادل لیانگیم 2

 یک سانتیفاصله مارکر به مورگان است ) cن شده و ییتع

ک مگا جفت باز( یمعادل  باًین تقریانگیطور ممورگان به

( نشان دادند که استفاده از 2010) .Flury et alاست. 

ک ی) یکیاز فاصله ژنت یبیعنوان تقربه یکیزیفاصله ف

ب یجاد اریک مگا جفت باز( باعث ایمورگان برابر  یسانت

بر  یبر اساس روش مبتن Neرو به بالا در هنگام محاسبه 

LD یکه برا یشود، درحالیم 05بالاتر از  یهادر نسل 

جهت محاسبه  ر ندارد. شماره نسلیر تأثیاخ یهانسل

و با  ی( بر اساس فاصله ژنومTت )یاندازه مؤثر جمع

 ,.Hayes et alمحاسبه شد ) (T=1/2c)استفاده از فرمول 

ن در یشیپ یهامربوط به نسل Ne ین بررسی(. در ا2003

نسل قبل با استفاده از اطلاعات  7تا  155نقطه از  58

افزار  نسل حاضر با استفاده از نرم یو برا یوستگیپ

(V2)NeEstimator  یتیگوسیبراساس روش هتروز 

 (. Do et al., 2014د )یه گردمحاسب یاضاف

 

 ج و بحثینتا

بر اساس  یپس از انجام مراحل مختلف غربالگر

 پیژنوت تینها درخام  یهاداده یفیاطلاعات کنترل ک

 یبرا SNP نشانگر 65868 تعداد با وانیح 751

 در نگیپیژنوتا نرخ. شدند انتخاب یبعد یزهایآنال

نشان  PCAز یج آنالینتا .بود 3361/5 مانده یباق افراد

مورد مطالعه بر اساس اطلاعات  یهاتیداد که جمع

PC1  وPC2 کاملاً مجزا قرار دارند. فقط  یهادر گروه

ل قرار داشتن در خارج از یبه دل یوان از نژاد آذریح 3

حذف شدند.  یبعد یزهایاز آنال یکیژنت یهایبندگروه

انس ی% از کل وار0ژه بردار اول در مجموع حدود یدو و

مربوط  %5و  PC1% مربوط به 3کنند که یه میرا توج

زان یم یبعد یبردارهاژهیبود و هرکدام از و PC2به 

ت یکردند. جمعیه میانس را توجی% از وار8تر از کم

طور کاملاً مجزا از به PC1با  یش خوزستانیگاوم

جدا شد و با در  یو مازندران یآذر یهاتیجمع

از هم  یو آذر یمازندران یهاتی، جمعPC2نظرگرفتن 

ل گاو و یگر از قبید یاهل یهاک شدند. در گونهیتفک

ژه یوانات فقط بر اساس ویز، حیگوسفند و خوک ن

 ییایک و دو  بر اساس نژاد و منطقه جغرافی یبردارها

 (.Yang et al., 2014گردند )یم یبنددسته

 

 
 5و  8 یهاPCAش مورد مطالعه با یگاوم یهاتیجمع یاصل یهاز مؤلفهی. آنال8شکل 

Figure 1. Principal components analysis of the studied buffalo populations by PCA1 and 2 
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افزار ها با نرمداده ییش نهایرایپس از انجام و

SnppLD39131و  65176، 61166ت تعداد ی، در نها 

 ی، خوزستانیآذر ینژادها یب برایترتبه SNP نشانگر

rمحاسبه  جهت یو مازندران
اطلاعات  .انتخاب شدند 2

ار ین و انحراف معیانگی، میمربوط به فاصله مارکر

r
نقطه  58اندازه نمونه در  یشده براحیتصح یها2

ن یآورده شده است. ا 8شده، در جدول  نییتع

. شود یمکار برده به Neه ت در محاسبیاطلاعات در نها

طورکه در جدول مشخص است در هر کدام از همان

rزان ینژادها م
ها )ستون SNPن یبه ش فاصلیبا افزا 2

 مندرج در ج یابد. نتایی( کاهش م8جدول  اول

و  یدهد که نژاد مازندرانین نشان میهمچن 8جدول 

rزان ین میترنیین و پایب بالاتریبه ترت یآذر
را در  2

طور که در ن، همانیشده دارند. همچن نییفواصل تع

ش یار با افزایزان انحراف معیجدول مشخص است، م

ن کاهش ی(. ا8ابد )جدول ییها کاهش مSNPه فاصل

rل تعداد یدلتواند بهیم
شده در  شتر محاسبهیب یها2

 ش فاصله امکانیرا با افزایبالاتر باشد، ز یها‌فاصله

rجهت محاسبه  SNP یشتر نشانگرهایحضور تعداد ب
2 

ار در نژاد یزان انحراف معین میشتر است. همچنیب

ب یترتبه یتمام فواصل نشانگر یبرا یو مازندران یآذر

 (. 8ر را دارند )جدول ین مقادیشترین و بیکمتر

 یل تعداد متفاوت نشانگرهاین تفاوت احتمالاً به دلیا

SNP که با یطوراست، به یمورد بررس یدر نژادها

شتر یار بیزان انحراف معی، مSNPتر شدن تعداد کم

 شود. یم

طور به یمورد بررس یهاتیاندازه مؤثر جمع

 یهانسل ین محاسبات براید. ایجداگانه محاسبه گرد

محاسبه  LDاطلاعات  یگذشته تا نسل چهارم بر مبنا

با استفاده ن محاسبات ینسل حاضر ا یبرا ید ولیگرد

بر اساس اطلاعات  NeEstimator (V2)افزار از نرم

ج هر دو روش ی. نتاشدبرآورد  یاضاف یتیگوسیهتروز

باً باهم منطبق بود و یر تقرینسل اخ یمحاسبه برا

 155از  Neج مربوط به یکردند. نتاید مییگر را تأیهمد

ها تیهر کدام از جمع ینسل قبل تا نسل حاضر برا

طور که (. همان5و جدول  5ست )شکل آورده شده ا

گذشته  یهادر جدول مشخص است در محاسبه نسل

)ستون اول( و تعداد  SNPن فواصل یب یارتباط معکوس

که  یطور گذشته )ستون سوم( وجود دارد، به یهانسل

ه گذشت یهامحاسبه نسل یها براSNPفواصل کم 

 یهانسله محاسب یبرا SNPدورتر و  فواصل بالاتر 

 (. 5شود )جدول یک استفاده مینزده گذشت

 
( MAZ) ی( و مازندرانKHU) ی(، خوزستانAZI) یآذر یهاشیشده مربوط به سه نژاد گاومحیتصح r2اطلاعات مربوط به  .8جدول 

 SNPبر اساس فاصله 
Table 1. The r2 for Azeri (AZI), Khuzestani (KHU) and Mazandarani (MAZ) buffalo populations based on SNP distance 

Distance (Kb) Adj r2±SD (AZI) Adj r2±SD (KHU) Adj r2±SD (MAZ) 
70 0.191±0.231 0.21±0.241 0.252±0.237 

80 0.158±0.199 0.193±0.232 0.247±0.233 

100 0.156±0.19 0.175±0.209 0.234±0.219 

125 0.121±0.173 0.147±0.194 0.214±0.199 

170 0.098±0.142 0.127±0.168 0.191±0.176 

200 0.087±0.126 0.114±0.154 0.178±0.163 

250 0.083±0.137 0.097±0.136 0.159±0.143 

330 0.06±0.095 0.079±0.115 0.14±0.124 

500 0.037±0.067 0.057±0.088 0.128±0.111 

1000 0.013±0.033 0.029±0.047 0.108±0.091 

2000 0.009±0.012 0.019±0.025 0.089±0.072 

2500 0.008±0.011 0.017±0.022 0.087±0.07 

3330 0.007±0.008 0.016±0.02 0.083±0.065 

5000 0.006±0.006 0.015±0.018 0.067±0.049 

5560 0.007±0.008 0.014±0.016 0.074±0.056 

6250 0.006±0.006 0.013±0.015 0.076±0.059 

7140 0.006±0.006 0.014±0.015 0.065±0.047 

8330 0.006±0.006 0.012±0.012 0.068±0.051 

10000 0.006±0.006 0.013±0.013 0.06±0.042 

12500 0.006±0.006 0.011±0.012 0.06±0.042 

15000 0.005±0.005 0.013±0.013 0.065±0.047 
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ب مربوط به یترتبه MAZو  LD  (AZI ،KHUاطلاعات  یر بر مبناینسل اخ 155 یت در طیر در اندازه مؤثر جمعیی. تغ5شکل 

 .هستند( یمازندران و ی، خوزستانیآذر یهاتیجمع
Figure 2. Variation in Iranian buffalo effective population size in the last 700 generations based on LD information 

(The AZI, KHU and MAZ represents Azeri, Khuzestani and Mazandarani populations, respectively) 
 

 

 

 نسل قبل تا نسل حاضر 155( از Mean±SEران )یش ایگاوم یهاتیاندازه مؤثر جمع ی. برآوردها5جدول 
Table 2. The effective population size estimation of Iranian buffalo populations (Mean±SE) from 700 generations ago 

until present generation 
Distance (Kb) C Generation (T) AZI 

 
KHU 

 
MAZ 

70 0.0007 700 1530±38  1375±33  1147±28 

80 0.0008 600 1686±40  1335±30  1027±24 
100 0.001 500 1374±33  1210±27  890±18 

125 0.0013 400 1416±28  1150±23  773±14 

170 0.0017 300 1385±27  1042±21  690±14 
200 0.002 250 1341±28  1013±21  643±13 

250 0.0025 200 1134±19  975±18  601±11 

330 0.0033 150 1220±22  932±17  537±8 
500 0.005 100 1372±22  894±15  399±4 

1000 0.01 50 2189±23  1000±15  249±3 

2000 0.02 25 1824±33  828±14  161±3 
2500 0.025 20 1602±28  741±13  132±2 

3330 0.0333 15 1617±29  627±10  107±2 

5000 0.05 10 1354±24  460±8  96±2 
5560 0.0556 9 946±17  445±8  75±1 

6250 0.0625 8 958±23  429±8  64±1 

7140 0.0714 7 938±17  367±7  71±1 
8330 0.0833 6 797±18  382±7  56±1 

10000 0.1 5 678±12  295±6  57±1 

12500 0.125 4 557±11  287±5  46±1 
- - Present 447±14  226±9  35±5 

 هستند. یمازندران و ی، خوزستانیآذر یهاتیب مربوط به جمعیترتبه MAZو  AZI ،KHU یهاستون
The AZI, KHU and MAZ columns are related to Azeri, Khuzestani and Mazandarani populations, respectively. 

 

 مؤثرن اندازه یانگیمربوط به م یهانیج تخمینتا

 یام برا155 در نسل Neدهد که یها نشان متیجمع

ب یترتبه یو مازندران ی، خوزستانیآذر یها تیجمع

ر در ین مقادیباشد، ایم 8871و  8310، 8035برابر 

و  ی، خوزستانیآذر یهاتیجمع ینسل حاضر برا

رأس بود  30و  556 ،771ب یترتبه یمازندران

هر  یر مربوط به انحراف استاندارد برای(. مقاد5)جدول

دهد یمختلف نشان م یهاها در نسلتیکدام از جمع

اند. برآورد شده ییبا دقت بالا Neر یکه مقاد

ک روند یگردد یمشاهده م 5طورکه در شکل ‌همان

که  یجز آذربه هاتیهر کدام از جمع یبرا یکاهش

نسل قبل نشان  50تا  855 یدر ط یشیک افزای

گذشته وجود داشته است و  یهانسل یدهد، در ط یم

 یشتریر شدت بیاخ یهانسل یدر ط ین روند کاهشیا
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نکه مطالعات نشان یدا کرده است. با توجه به ایپ

ش به یسال پ 7055ن بار حدود یش اولی. گاومدهد می

سال  6 یران وارد شده است و با احتساب فاصله نسلیا

ت یش جمعی(، افزاColli et al., 2016ش )یگاوم یبرا

تا  655مربوط به  یش آذرینسل قبل گاوم 50تا  855

ل یتواند دلایش مین افزایش است، ایسال پ 805

تواند ورود یها ماز آن یکیداشته باشد که  یمختلف

ن روند یت باشد. همچنید به درون جمعیجد یهادام

ر مربوط یاخساله  65ت که به یع جمعیکاهش سر

، یستم پرورشیر نوع سییتواند در اثر تغیشود، م یم

ران و کاهش یا یش در کشاورزیگاوم ییر کاراییتغ

 یهاوان در سالین حیل دامداران به پرورش ایتما

 ر، باشد.یاخ

و محافظت  یکیکه تنوع ژنتنیبا توجه به ا

(، برآورد Wang, 2005وابسته است ) Neبه  یکیولوژیب

از کاهش تنوع  یریت جهت جلوگیجمعه اندازح یصح

ار مهم است و عموماً یت بسیک جمعی یو حفظ بقا

خواهد  یکیران محافظت ژنتیگمیتصم یاصل یمبنا

 FAO (1992) یاه ن حوزه بر اساس گزارشیبود. در ا

باشد،  055و  505، 850، 05، 50برابر  Neکه  یزمان

، 81ود ب در حدیترت نسل به 85 یدر ط یکیتنوع ژنت

افت. یدرصد کاهش خواهد  1/5و  6/8، 7، 85

تاکنون  8315دست آمده از سال ن شواهد بهیهمچن

کاهش  یفرد برا 855شتر از یب Neن است که ید ایمؤ

نسل  0 ی%( در ط85)کمتر از  یستگیمحدود در شا

که  یاست. درحال یضرور یوحش یهاتیجمع یبرا

مدت  ت در بلندیجمع یل تکاملیجهت حفظ پتانس

فرد باشد  8555شتر از یزان بهتر است بین میا

(Frankham et al., 2014همچن .)ن یMeuwissen 

فرد باشد،  855شتر از یب Ne( نشان داد که اگر 2009)

در بلندمدت زنده  یکیت از لحاظ تنوع ژنتیجمع

 خواهد بود.

ت نشان ین سه جمعیا یج بررسیطورکه نتاهمان

 یش مازندرانیت گاومیجمع یبرا Neدهد، مقدار یم

ن یده است. ایرأس برآورد گرد 30در نسل حاضر 

ت یحفظ جمع یبرا یامقدار با توجه به تعداد آستانه

ت ین جمعیدهد که ایتر است و نشان منییار پایبس

داشته و در معرض انقراض  یاکنندهت نگرانیوضع

ش یت گاومیهرحال، جمعقرار دارد. به یکیژنت

د آن در ینبودن سطح تول یل اقتصادیه دلب یمازندران

و استفاده از  یل خارجیاص یگاوها یسه با نژادهایمقا

 یرویعنوان نش بهیگاوم یجابه یآلات کشاورز نیماش

داً رو به کاهش یر شدیاخ یهاکار در مزارع، در دهه

ن یست. همچنیدور از انتظار ن Neن ییزان پایبوده و م

انتخاب و عدم استفاده از ن بودن فشار ییرغم پایعل

 Neن بودن ییت پاین جمعیا یبرا یح مصنوعیتلق

، واقع شدن بخش یستم پرورشیمربوط به س تواند یم

انکاله و یت در منطقه حفاظت شده میاز جمع یاعمده

جه تبادل یت و در نتین جمعیا ییایجغراف یجدائ

ن انجام یگر، باشد. بنابراید یهاتیکم با جمع یکیژنت

 یدیجهت بالا بردن عملکرد تول یاصلاح نژاد یکارها

 یاست. چرا که اقتصاد یضرور یشیت گاومین جمعیا

ن یش در ایب دامداران به پرورش گاومیترغ یبودن برا

 Ne یستین، بای. همچنت داردیاهممنطقه از کشور 

 یزشیآم یهاعاً طرحیدقت کنترل گردد و سر به

خارج از  ینژاددرون  یهاز استفاده از دامیمناسب و ن

ش یاز افزا یریمنطقه محافظت شده جهت جلوگ

ت در نظر گرفته ین جمعیا یکیو انقراض ژنت یهمخون

 شود. 

 یعنیگر ید یت مورد بررسیدر خصوص دو جمع

در  Ne ی، تعداد بالایو خوزستان یآذر یهاشیگاوم

 یهاآن در نسل ین و تعداد نسبتاً بالایشیپ یهانسل

 یو خوزستان یآذر ینژادها یهاتیجمع یحاضر برا

ن و عدم استفاده از ییتواند بخاطر فشار انتخاب پایم

باشد.  یح مصنوعید مثل تلقیجد ید مثلیتول یهاروش

 یبرا Neدهد که ینسل حاضر نشان م یهایبررس

بالاتر از تعداد  یو خوزستان یآذر یهاتیجمع

باشد. بالاتر یم یکیدر معرض انقراض ژنت یا آستانه

ت از ین است که جمعیا یایبودن از حد آستانه گو

طور بلندمدت زنده خواهد بود به یکیلحاظ تنوع ژنت

(Meuwissen, 2009در هر صورت ش .)یب بالای 

کننده  ها نگرانتین جمعیا یت برایجمعه کاهش انداز

 Neکند تا جهت حفظ یجاب میاست و ضرورت ا

ها کوشش  تین جمعیا یقبول برا مطلوب و تنوع قابل

 یهابرنامه انجام کهنیا به توجه د. بایعمل آبه

 امکان و بوده نهیپرهز یکیژنت ریذخا از محافظت
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 و یشگاهیآزما یهاطیمح در تنوع تمام کردن رهیذخ

 تنوع حفظ نیبنابرا، ندارد وجود یقاتیتحق یهاستگاهیا

 یکارهاراه از یکی وانیح یزندگ محل در یکیژنت

,Neiباشد )یم  یکیتنوع ژنتحفظ  جهت د دریمف
 

ن تنوع یکه از ا یاز کسان یستین روش بای(. در ا1973

زه نمود. یجاد انگیت کرده و در آنها ایبرند حمایبهره م

ن دارد یبه ا یدهندگان بستگزه در پرورشیجاد انگیا

که دام مورد نظر عملکرد قابل قبول داشته و پرورش 

از  یکی، باشد صرفه به مقرون یلحاظ اقتصادآن به

ش عملکرد مداوم دام با یها، افزان روشیمؤثرتر

 است. یاصلاح نژاد یابزارها
 

 یکل یریگجهینت

 یو خوزستان یش آذریگاوم یهاتیاندازه مؤثر جمع

در  یکیها از لحاظ ژنتتین جمعینسبتاً بالا است و ا

کاهش  یب بالایش یمعرض انقراض قرار ندارد. ول

است و  کننده ها نگرانتین جمعیا یت برایاندازه جمع

 یقبول برا مطلوب و تنوع قابل Neجهت حفظ  یستیبا

 Neن یرد. تخمیصورت گ یزیرها برنامهتین جمعیا

ت از ین جمعیدهد اینشان م یت مازندرانیجمع یبرا

ن یدر معرض انقراض قرار دارد. بنابرا یکیلحاظ ژنت

 یدز با اقتصایبه دقت کنترل گردد و ن Ne یستیبا

ش یمناسب از افزا یهایتلاق ید و طراحیکردن تول

 یریها جلوگتین جمعیا یکیو انقراض ژنت یخونهم

 کرد. یکیت را حفاظت ژنتیکرده و جمع
 

 یسپاسگزار

کشور و مراکز  یدات دامیاز مرکز اصلاح نژاد و بهبود تول

، یغرب جانی، آذربایشرقجانیآذربا یهاامور دام استان

 یت مالیخوزستان، کرمانشاه و مازندارن که حمال، یاردب

شان در یخاطر همکار ن پروژه را بر عهده داشتند و بهیا

 ید همکاریپ و تولیو ثبت رکورد صفات ت یبردارنمونه

ن یکننده ا . هماهنگگردد تشکر و قدردانی مینمودند، 

توسعه کشت و »ان یبن و دانش یدانشگاهشرکت  ،قیتحق

بوده است که از آن شرکت « البرز )تکدانا(ش یدام نواند

 یقاتیسسه تحقؤن از میگردد. همچنیر و تشکر میز تقدین

Padano شان در خصوص یهارزند یهاخاطر کمک به

 گردد.یم یها قدردانوانات دادهیپ حین ژنوتییتع
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