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The aim of this study was to investigate the structure and genetic distances, inbreeding, 

and linkage disequilibrium (LD) in Iranian native horse breeds. Samples on 167 horses 

including Arabian Asil (24), Caspian (22), Dareshouri (15), Kurdish (66), and 

Turkmen (40) breeds were used. The samples were genotyped using Illumina 70k SNP 

equine bead chip. Data quality control was applied and loci with MAF < 2%, Mind < 

5%, HWE (<10-6), and genotype call rate < 1% were removed. Finally, 159 horses 

with 45,270 SNP loci were reminded for the genetic structure analyse. Clustering 

analyse showed that in K=5 Caspian and Kurdish breeds were placed in a common 

cluster, and Turkmen, Dareshouri, and Arabian Asil breeds were also located in 

distinct clusters. The LD decay among all breeds showed a significant decrease below 

400 bp. Caspian and Dareshouri breeds experienced the lowest and highest LD and the 

highest and lowest effective population size, respectively. The inbreeding value based 

on the runs of homozygosity (ROH) were highest and lowest for Arabian Asil and 

Caspian breeds, respectively. The results showed that the Iranian native horse breeds 

were well identified by SNP markers, which can be used for stud base foundations of 

breeds with more accuracy.  
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Extended Abstract 

Introduction 

    Horse (Equus ferus caballus) has been one of the oldest animals domesticated by humans. In terms of 

geographical distribution, this animal is also present in all the lands, and horses are included as the most popular 

domesticated animals in human societies (Jun et al., 2014; Mahrous et al., 2011 and Petersen et al., 2013). At 

present, the populations of Iranian native horse breeds include Turkmen, Caspian, Kurdish, Dareshouri, and 

Arabian (Asil) (Rafeie et al., 2011). From the five official registered horse breeds of Iran, Turkmen and Asil 

horses had the greatest impact on the breeding program and foundation of many breeds. So, most bloodlines 
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of stallions from other breeds originate from these two horse breeds (Wallner et al. 2017). Therefore, based on 

archaeological findings, the early stages of the establishment of most European horse breeds originated from 

the bloodline of Iranian horses and these breeds played a significant role in the development of horse breeds in 

globe (Fages et al., 2019). So, this research was carried out to investigate and genomic scan of the structure, 

genetic diversity, linkage disequilibrium (LD), and estimate the level of inbreeding by Illumina 70k SNP 

Equine bead chip to determine the distances and genetic structure related to the mentioned populations, to 

identify some conservation strategies for further investigations. 

 

Material and methods 

   In this study, the genotype dataset of 167 horses including Turkmen (40), Caspian (22), Kurdish (66), 

Dareshouri (15), and Arabian Asil (24) from the Equestrian federation of Iran databases were used. It was tried 

to ensure that none of the horses have family relationships in the pedigree for the analysis of genomic data. 

The hair samples were sent to the Geneseek laboratory in the United States and were genotyped using Illumina 

70k SNP Equine bead chip. Data quality control was applied by PLINK v 1.9 (Purcell et al., 2007) software, 

and loci with MAF < 2%, Mind < 5%, HWE (<10-6), and genotype call rate < 1% were removed. Finally, 159 

horses with 45,270 SNP loci were reminded for further analysis. Principal component analysis (PCA) was 

performed on SNP data using the "Prcomp" function in R v 4.2.1 (R Development Core Team, 2022). Finally, 

to examine the population structure, the assignment test, also determines the genomic kinship relationships 

between individuals in order to distinguish populations and identify outliners, we used adegenet v 2.0.0 

package (Jombart et al., 2018) in R. Assigning of individual into their genetic groups was examined using the 

Structure v 2.3.4 (Pritchard et al., 2000) assuming K=2 to 8. The Structure algorithm included the admixture 

model and correlated allele frequencies.  

 

Results and discussion 

   Data quality control was applied and loci with MAF < 2%, Mind < 5%, HWE (<10-6), and genotype call rate 

< 1% were removed. Finally, 159 horses with 45,270 SNP loci were reminded. The results of PCA analysis 

showed that the populations were separated based on PC1 and based on PC2 geographic regions of all samples 

were separated into five main components. According to the PCA analysis, it can be seen that Dareshouri breed 

has a slight genomic admixture with Arabian Asil and Kurdish horses, while Arabian Asil, Turkmen, and 

Caspian were well differentiated from each other, which is close with results of Babayi et al., (2021). Similar 

to such grouping with a little admixture was also observed in Yousefi Mashouf et al., (2021) and Maghsoudi 

et al., (2017). In this research, both PCA and DAPC methods correctly separated the population of Iranian 

native horse breeds. The analysis of the genetic structure within the whole sample of Iranian horses with the 

admixture algorithm confirmed lack of differentiation between Caspian and Kurdish, Arabian Asil, and 

Dareshouri breeds at K=2, then we select different K from 2 to 5 as the optimal structure. The further results 

for K from 5 to 8 did not add information about genetic differentiation between populations. The LD decay 

among all breeds showed a significant decrease below 400 bp. Caspian and Dareshouri breeds experienced the 

lowest and highest LD and the highest and lowest effective population size, respectively. The low level of LD 

of the Caspian breed indicates that the effective size of this population is greater than that of other breeds. The 

inbreeding value based on runs of homozygosity (ROH) were highest and lowest for Arabian Asil and Caspian 

breeds, respectively. The results of this study showed that the Iranian native horse breeds were well defined by 

SNP markers, which can be used for stud base foundations of breeds with more accuracy. 

 



               4  ، شماره55  ایران، دوره علوم دامی  نشریه                                                      

گاه تهران  2423-7949: الکترونیکی  شاپا                                                                                                                                                                                    انتشارات دانش
Homepage: http://ijas.ut.ac.ir//                     

 

 

با استفاده از  رانیا یبوم یهااسب یوستگیعدم تعادل پ یو الگو یتیساختار جمع یبررس

 SNP  ینشانگرها

 

  4 تاند نیمع | 3محمد طاهر هرکی نژاد | 2محمد باقر زندی | 1ی محمد عبدل

 

 m.abdoli@znu.ac.ir  رایانامه:دانشکده کشاورزی، دانشگاه زنجان، زنجان. ایران.  . گروه علوم دامی،1

 mbzandi@znu.ac.ir رایانامه:دانشکده کشاورزی، دانشگاه زنجان، زنجان. ایران.  گروه علوم دامی،ویسنده مسئول، ن. 2

 Taher.harkinezhad@znu.ac.ir رایانامه:ورزی، دانشگاه زنجان، زنجان. ایران. دانشکده کشا گروه علوم دامی،. 3

 moein.taned@znu.ac.ir  رایانامه:دانشکده کشاورزی، دانشگاه زنجان، زنجان. ایران.  . گروه علوم دامی،4

 .رانیدانشگاه زنجان، زنجان. ا ،یدانشکده کشاورز، اسب دانشگاه زنجان یگروه پژوهش. 5
 

  چکیده اطلاعات مقاله

 نوع مقاله: 
 

 مقالة پژوهشی
 

 16/08/1402 :افتیدر خیتار

 23/01/1403: بازنگری خیتار

 08/03/1403: رشیپذ خیتار
 01/10/1403: انتشار خیتار

 

 

  ها:واژهکلید
تنوع  ران،یا یبوم یهااسب

 ،یوستگیعدم تعادل پ ،یکیژنت
 ،یتیگوسیهموز یهارشته

تک  یچندشکل ینشانگرها
 .یدینوکلئوت

و درک  (LD) یوستگیعدم تعادل پ یو الگو یخونهم ،یکیساختار و فواصل ژنت یبررس ،پژوهش نهدف ای

راس از نژاد عرب )اصیل(،  24راس اسب که شامل  167بود. در مجموع از  رانیا یاسب بوم ینژادها نیروابط ب

ها راس ترکمن بودند، استفاده شد. نمونه 40راس نژاد کرد و  66شوری، راس نژاد دره 15راس نژاد کاسپین،  24

هایی یگاهها، جاژنوتایپ شدند. در پالایش داده (Illumina 70k SNP equine bead chip)با استفاده از تراشه 

حذف  01/0های کمتر از و ژنوتاپت 6−10کمتر از  HWEدرصد،  5کمتر از   Mindدرصد،  2کمتر از  MAFبا 

های بومی ایران راس اسب برای آنالیزهای بررسی ساختار ژنتیکی اسب 159در  SNPجایگاه  45270شدند و 

دهای کاسپین و کرد در یک خوشه مشترک نژا K=5ساختار ژنتیکی نشان داد که در  به کار گرفته شد. تجزیه

در بین  LDهای متمایزی تشکیل دادند. فاز شوری و عرب )اصیل( نیز خوشهقرار گرفتند و نژادهای ترکمن، دره

ترین و شوری به ترتیب کمکاهش معناداری داشت. نژاد کاسپین و دره bp400تمام نژادها در فاصله زیر 

خونی ترین ضریب همترین و بیشرین اندازه موثر جمعیت را تجربه کردند. کمتترین و کمو بیش LDترین بیش

نیز به ترتیب در نژادهای عرب اصیل و کاسپین دیده شد. نتایج  (ROH)های هموزیگوت ژنومی براساس رشته

د در توانشناسایی شدند که این موضوع می (SNP)نشان داد نژادهای بومی اسب ایران به خوبی با نشانگرهای 

 و با صحت بالا مورد استفاده قرار گیرد. (Data Base)های ژنومی نژادها تشکیل پایه

 

با استفاده  رانیا یبوم یهااسب یوستگیعدم تعادل پ یو الگو یتیساختار جمع یبررس(. 1403) نینژاد، محمدطاهر و تاند، مع یمحمدباقر؛  هرک ،یمحمد؛ زند ،یعبدل: استناد

            :2024.367367.653968ijas./10.22059https://doi.org/ DOI    .697-867(، 4) 55 ،رانیا نشریه علوم دامی. SNP  یاز نشانگرها

 

 نویسندگان.  ©مؤسسه انتشارات دانشگاه تهران.                                                                                      ناشر:

                                       DOI: https://doi.org/10.22059/ijas.2024.367367.653968                                                                     

 

 

  

mailto:m.abdoli@znu.ac.ir
mailto:m.abdoli@znu.ac.ir
https://doi.org/10.22059/ijas.2024.367367.653968
https://doi.org/10.22059/ijas.2024.367367.653968
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/


، چهارم م، شمارةپنجایران، دورة پنجاه و دامی علوم هینشر                                                                                                    772

1403 

 

 مقدمه
ترین حیوانات اهلی شده توسط انسان است و از نظر گسترش جغرافیایی یکی از کهن (Equus ferus caballus)اسب 

توان هایی که انسان به آنها گام نهاده این حیوان نیز در کنار او حضور داشته است. بدین ترتیب میتقریبا در تمامی سرزمین
شود که به ترین حیوانات اهلی در جوامع بشری محسوب کرد. اسب یکی از حیوانات اهلی محسوب میکی از محبوباسب را ی

سال اخیر نقش  5000ونقل و منابع غذایی در زندگی بشر و تمدن جوامع انسانی در واسطه کاربردش در کار، کشاورزی، حمل
بدون  (.wade et al., 2009; Jun et al., 2014; Mahrous et al., 2011 ; Petersen et al., 2013)بسزایی داشته است 

باشند. با این حال، ای و منابع ژنتیکی جهانی میهای ملی، منطقهشک نژادهای اسب میراثی ارزشمند و بخش مهمی از سرمایه
های جهانی و ملی در جهت حفاظت از تنوع زیستی و منابع ژنتیکی از نیاز به خوشبختانه امروزه عموم مردم به لطف فعالیت

 .(Ivanković et al., 2021)تند حفظ نژادهای بومی خود آگاه هس

، (Warmuth et al., 2011; Petersen et al., 2013)سال گذشته  5500های اوراسیا درپس از اهلی شدن اسب در استپ
 Cosgrove)بر حسب موقعیت جغرافیایی، پیشینه فرهنگی و رویدادهای اجتماعی جوامع، نژادهای مختلفی از اسب به وجود آمد 

et al., 2020)خوش تغییراتی شدند که به ها دستهای ژنتیکی نژادها و ازیاد نسل، تنوع ژنتیکی اسب. پس از تشکیل پایه
. در حال (McCue et al., 2012)سبب آن نژادهایی مختلف با خصوصیات مورفولوژیکی و رفتاری گوناگونی شکل گرفتند 

شوری و عرب )اصیل( های ترکمن، کاسپین، کرد، درههای بومی ایران شامل: اسبهای تشکیل دهنده اسبحاضر، جمعیت
شود ترین نژادهای اسب دنیا محسوب میترین و با ارزش. اسب ترکمن یکی از قدیمی(Rafeie et al., 2011)باشد می

(Jiskrová et al., 2016) کشور تکه، یموت، چناران و گوگلان است که امروزه در اکثر نقاط های آخالو شامل زیرخانواده
گاه اصلی آن مناطق شمال شرقی ایران واقع در باشد و سکونتشود. این نژاد بومی منطقه ترکمن صحرا میپرورش داده می

. طبق نتایج حاصل از (Khalili, 2009; Khan Ahmadi et al., 2017)باشند های گلستان و خراسان شمالی میاستان
دهنده گیرند که نشانخاورمیانه )عرب و کاسپین( در یک خوشه ژنتیکی قرار میمطالعات گذشته اسب ترکمن به همراه نژادهای 

. اسب مینیاتوری کاسپین به عنوان یکی از (Petersen et al., 2013)منشاً ژنتیکی واحد و وجود اجداد مشترک بین آنهاست 
نژاد به همراه اسب ترکمن به عنوان  باشند و طبق تحقیقات صورت گرفته اینهای موجود در خاورمیانه میترین اسبقدیمی

باشد که به شوری یکی از نژادهای اصلی ایران می. اسب دره(Khalili, 2009)های شرقی هستند منشاً و اجداد عمده اسب
. (Khalili, 2009)های زیادی دارد و منشأ آن نواحی مرکزی و جنوبی ایران است لحاظ ظاهری به نژاد عرب اصیل شباهت

باشند، از این نژاد به دلیل استفاده مردم عشایر در ایلات قشقایی که مجبور به طی مسیرهای سخت و کوهستانی میهای اسب
ترین و مشهورترین . اسب عرب اصیل از خالص(http://dareshurihorse.com)استقامت بدنی بالایی برخوردار هستند 

اصلی این نژاد قسمت جنوب غرب ایران است و از لحاظ زیستگاه  .(Głażewska, 2010)نژادهای اسب در جهان است 
خوش نوعی آمیختگی نژادی یا رابطه اجدادی شوری قرار دارد که در گذشته دستجغرافیایی در مجاورت با نژادهای کرد و دره

 Ovchinnikov)ها را تایید کرده است های ساختاری بین این جمعیتکه امروزه مطالعات ژنتیکی شباهتاند. به طوریشده

et al., 2018)شوند های کهیلان، هادیان، حمدانی، سگلاوی و عبیان تقسیم می. اسب اصیل به زیرخانواده(Khalili, 2009) .
های کرد که بومی یابند. اسبپرورش می "شوردره"های عرب است و در منطقه شوری به لحاظ ظاهری شبیه اسباسب دره

ها و بدنی قدرتمند توانایی حرکت در اند و با داشتن سُمایط سخت آب و هوایی سازگار شدهمناطق غربی ایران هستند با شر
 ;Khalili, 2009)شوند های جاف، افشاری و سنجابی را شامل میهای سنگلاخی و کوهستانی را دارند و زیرخانوادهجاده

Nazari et al., 2022)گیری بسیاری از نژادها یر را در اصلاح نژاد و شکلترین تاثهای ترکمن و عرب بیش. در این بین، اسب
بنابراین، . (Wallner et al. 2017)اند های نژادهای دیگر از این دو اسب نشأت گرفتهکه اغلب خط خونی نریانداشتند. بطوری

روپایی از خط خونی گیری بیشتر نژادهای اسب اشناسی، مراحل اولیه شکلهای باستانتوان نتیجه گرفت که براساس یافتهمی
 .(Fages et al., 2019)های ایرانی نشأت گرفته و این نژادها در توسعه نژادهای اروپایی نقش بسزایی داشتند اسب
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ها صورت گرفت که در های متنوع در زمینه ژنوم اسبهای نوین در عرصه ژنومیک، پژوهشبا پیشرفت علم و فن آوری
) et wade 2)نژاد تاروبرد( به روش سانجر 1ند. بعد از توالی یابی ژنوم مادیان توایلایتنهایت به توالی ژنوم اسب دست یافت

al., 2009)، های ژنومی تراشه(Illumina 50k SNP equine bead chip)  توسعه یافت که قادر به نقشه برداری ژنوم و
تکه، ، عرب، آخال4است. با استفاده از این تراشه، ژنوم هفت اسب شامل: آندلوزین )SNP( 3چندشکلی تک نوکلئوتیدی

، K50. مدت کوتاهی بعد از تراشه ) et alMcCue ,.2012(بررسی شدند  7، تروبرد و کوراتر هورس6، استانداردبرد5ایسلندیک
جایگاه را دارد. با در  74056ین ژنوتایپ توسعه یافت که قادر به تعی K70 (Illumina 70k SNP equine bead chip)تراشه

شود ای در مطالعات سلامتی و عملکرد اسب استفاده میدسترس بودن توالی مرجع ژنوم اسب، از این تراشه به طور گسترده
(wade et al., 2009; McCoy et al., 2014) .وتحلیل جامع تنوع نژادی اسب نشان داد که نشانگرهای اخیراً نیز تجزیه

PSN  8یکی از ابزارهای قدرتمند در مطالعات GWAS 2013(رود به شمار می., et alPetersen (.  از نشانگرهایSNP  به
و همچنین اسب برای آشکار ساختن پیشینه  (Qanbari et al., 2010)آمیزی در مطالعات ژنتیکی مربوط به گاو طور موفقیت

 Zandi et al., 2014; Maghsoodi)های انتخاب ، نشانه(wade et al., 2009; Schubert et al., 2014)سازی اسب اهلی

et al., 2017)خونی ، تخمین هم(Khalt-Abadi Farahani; Moradi., 2018) تنوع ژنتیکی ،(Sadeghi et al., 2019; 

Cosgrove et al., 2020)  و بررسی ساختار جمعیتی(Petersen et al., 2013; McCue et al., 2012)  .استفاده شده است 
توان دریافت که عمده هدف محققان به بررسی ساختار، میزان تنوع ژنتیکی، همخونی و با مرور منابع علمی گذشته می

یش با هدف پو (2014)های انتخاب در نژادهای بومی اسب ایران خلاصه شده است. به طور مثال زندی و همکاران نشانه
ند که میزان عدم تعادل های انتخاب دو نژاد کاسپین و ترکمن را بررسی کردند و نشان دادژنومی، ساختار ژنتیکی و نشانه 

کمتری نسبت به  (Ne)خونی بیشتر و اندازه موثر جمعیت در نژاد کاسپین در بیشتر فواصل ژنتیکی بالاتر، هم (LD)پیوستگی 
واحی تحت انتخاب نساختار جمعیت و شناسایی  به بررسی (2017)و همکاران  نژاد ترکمن داشت. در پژوهشی دیگر مقصودی

های کرد تنوع ژنتیکی بالاتری های عرب ایرانی نسبت به اسبهای عرب و کرد پرداختند و نشان دادند که اسبدر ژنوم اسب
جر به های تحت انتخاب منهای انتخاب در شش جایگاه ژنی شناسایی شد و نتیجه بررسی جایگاهدارند. در تحقیق آنان، نشانه

( با بررسی 2019باشند. صادقی و همکاران )هایی شد که احتمالا با عملکرد اسب در مسابقات ورزشی مرتبط میشناسایی ژن
های انتخاب نژاد عرب ایرانی پرداخت. یوسفی مشعوف و همکاران های بومی ایران و تمرکز بر تنوع ژنتیکی و نشانهاسب

ای های نژاد تاروبرد، عرب ایرانی و کرد انجام دادند. در نتایج تحقیق آنان، الگوهب( نیز تحقیقی با هدف مقایسه اس2021)
 ساختار جمعیت معناداری بین نژادهای عرب و کرد مشاهده شد.

های اسب بومی ایران، در ادامه تحقیقات پیشین و تکمیل اطلاعات ژنومی مبنی بر آگاهی از نحوه ارتباط ژنتیکی نژاد
اختار، تنوع سبا هدف بررسی و پویش ژنومی  (Illumina 70k SNP Equine bead chip)فاده از تراشه پژوهش حاضر با است

ن است تا افزون بر تعیین آو برآورد میزان همخونی پنج نژاد اسب ایران به دنبال  (LD)ژنتیکی و الگوی عدم تعادل پیوستگی 
های بیشتر در این نژادها ا برای بررسیاهکارهای حفاظتی رهای مذکور، برخی رفواصل و ساختار ژنتیکی مرتبط با جمعیت

 شناسایی کند. 
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8- Genome-wide association study 
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 پژوهش  یشناسروش

 های مورد بررسیها و جمعیتتعیین ژنوتایپ نمونه

راس کرد،  66، راس کاسپین 22راس ترکمن،  40راس اسب بومی کشور شامل:  167در این پژوهش از اطلاعات ژنومی 
های ژنوتایپ شده توسط کارشناسان فدراسیون سوارکاری های مو اسبعرب استفاده شد. نمونهراس  24شوری و راس دره 15

ها علاوه بر تاییده آزمون هایی که خاستگاه اصلی این نژادها هستند، گرفته شد. همه نمونههای مختلف از استاندر طی سال
در کتاب انساب نژادی  ولحاظ خلوص نژادی مورد تایید والدین فدراسیون سوارکاری، مراحل آزمایش انساب را گذرانده و از 

نامه های مورد مطالعه روابط خویشاوندی در شجرههای ژنومی، هیچ یک از اسبمربوطه قرار دارند. سعی شد تا برای آنالیز داده
ارسال و نمونه ها با  آمریکا Geneseekاز طریق فدراسیون سوارکاری به آزمایشگاه  های مو اخذ شدهنداشته باشند. نمونه

استاندارد شرکت  و با بکارگیری دستورالعمل Illumina 70k SNP Equine bead chipهای ژنومیاستفاده از تراشه
Illumina .تعیین ژنوتایپ شدند 

 

 هامراحل کنترل کیفیت و ویرایش داده
های حاصل از تعیین ژنوتایپ در آنالیزهای نهایی مراحل فیلتراسیون در پژوهش حاضر برای اطمینان از صحت و کیفیت داده

های منتخب وارد مرحله دیگر آنالیز شدند SNPهای خام صورت گرفت و پس از تعیین ژنوتایپ، با عمل غربالگری، روی داده
(Error! Reference source not found. برای بررسی دقیق ساختار ژنتیکی بین نژادهای بومی اسب ایران .)

 های مختلفی مورد استفاده قرار گرفت.روش
 

 راننژادهای اسب بومی ای پژنوتای نتعییهای حاصل از ی دادهفو کنترل کی شیرامراحل مختلف وی. 1جدول 

 عرب دره شوری کرد کاسپین ترکمن مراحل مختلف ویرایش

 24 15 66 22 40 تعداد کل حیوانات

 SNPs 65157 65157 65157 65157 65157تعداد کل 

 5406 7936 6859 5875 5664 هادر کل نمونه Geno < 01/0با  SNPsحذف 

 15466 15332 10116 9019 8329 هادر کل نمونه MAF < 05/0با  SNPsحذف 

 2 1 0 3 2 هادر کل نمونه Mind < 05/0با  SNPsحذف 

 2 0 905 0 1594 (10-6دارند ) )HWE(که انحراف زیادی از  SNPsحذف 

 44283 41899 47277 50263 49570 باقی مانده SNPsتعداد 

 

 آنالیزهای تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیتی

بندی جمعیتی و شناسایی حیواناتی که خارج از گروه نژاد خود قرار روابط خویشاوندی ژنومی جهت تفکیک لایه PCAآنالیز 
با استفاده از تابع  SNPهای بر روی داده PCAبدست آمد. در ابتدا، اجرای آنالیز  PLINKافزار اند با استفاده از نرمگرفته

”Prcomp“ 4.2.1افزار در نرمR V  )2022R Development Core Team, ( 1صورت گرفت. حالت یکسان )IBS(  فواصل
 2محاسبه و ترسیم آن با آنالیز مقیاس چندبعدی ،) 1.9PLINK v  )2007., et alPurcellافزار ها با استفاده از نرممیان نمونه

(MDS) های شوری و عرب روی دادهد، درههای اسب ترکمن، کاسپین، کرانجام گرفت. برای بررسی ساختار کلی جمعیت
انجام شد.  Rافزار های نرمدر بسته  Plinkافزاریکه توسط نرم IBSهای اصلی با استفاده از ماتریس ژنوتایپ، تحلیل مولفه

 (MDS)بندی چندبعدی کلاسیک های اصلی ضریب خویشاوندی ژنوتایپ، فاصله بین افراد از طریق مقیاسبرای تحلیل مولفه

                                                                                                                                                                 
1. Identical By State 

2. Multiple Dimensional Scaling 
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 R V 4.2.1 (R Development Core Team, 2022)افزار نرم statsافزاری در بسته نرم cmdscaleتفاده از تابع با اس
توان نسبت به تفکیک نژادهای اسب بومی، بررسی محاسبه شد. نهایتاً با استفاده از اطلاعات بدست آمده در این مطالعه می

ب و همچنین تعیین روابط خویشاوندی ژنومی بین افراد جهت تفکیک های حیوانات، آزمون انتساساختار جمعیتی اکوتیپ
گیری کرد، که انجام این مراحل اند نیز تصمیمبندی جمعیتی و شناسایی حیواناتی که خارج از گروه نژادی خود قرار گرفتهلایه

 ,R (R Development Core Teamدر محیط  Adegenet 2.0.0 (Jombart et al, 2018)افزاری با استفاده از بسته نرم

افزار، انجام شد. در این نرم Stracture v 2.3.4  (Pritchard et al., 2000)افزاربه روش ترکیبی بیزین در نرم (2022
مورد استفاده قرار گرفت. برای تعیین  1در مقایسه با معیار اطلاعات بیزی Kها با استفاده از افزایش تعداد شناسایی بهینه خوشه

جهت تعیین تعداد  find.clusterها از پیش تعیین شده باشند. به همین منظور، از تابع ها نیاز است که از قبل جمعیتخوشه
. از (Jombart et al, 2018)بندی استفاده شد که روشی مستقل از مدل است برای خوشه k-meansخوشه و از الگوریتم 

های اجدادی برای هر یک فرض در تخمین سهم تعداد جمعیت، به عنوان یک پیش(K)محتوای اجدادی از پیش تعریف شده 
مربوط به حداکثر  K، مقدار K. برای تعیین مقدار بهینه (Alexander and Lange, 2011)های موجود استفاده شد از اسب

سازی تعداد تکرارها برای شبیه .(Pritchard et al., 2000)ها در نظر گرفته شد میانگین احتمال الگاریتم تخمینی داده
 انجام گرفت. Ln Pr (X|K)برای به دست آوردن  MCMCدور تعداد تکرار  50000گیری و دور قلق 10000ها با جمعیت

 

 (LD)الگوی عدم تعادل پیوستگی 

ریف شده تع تهای مختلف در داخل یک جمعیهای جایگاهمیان آلل به عنوان ارتباط غیر تصادفی عدم تعادل پیوستگی
جمعیت مورد بررسی، اندازة جمعیت، نوع  مله تاریخچه و ساختارهای مختلفی از جتأثیر عامل است. عدم تعادل پیوستگی تحت

 تفاده ازواینبرگ و اس-ها، تعادل هاردیSNPویرایش  نشانگری، روش برآورد هاپلوتیپ، نوترکیبی، دقت در و تراکم

عدم تعادل  . به دلیل اهمیت(Bohmanova et al., 2010)گیرد قرار می LDر برآورد های مادری و یا هر دو والد دهاپلوتیپ
صورت  (Corbin et al., 2010)های مختلفی از جمله اسب ارتباط در سطح ژنوم گونه ای در اینهای گستردهپیوستگی بررسی

واینبرگ و عدم تعادل  –اردی هتعادل  ها و آزمونگرفته است. میانگین همبستگی بین جایگاهی بر مبنای اطلاعات جمعیت
های چندگانه با استفاده ها برای جمعیتپیوستگی برای جمعیت منفرد و تخمین همبستگی بین جایگاهی میان و درون جمعیت

های الگوی تنوع ژنتیکی محاسبه شد. مقادیر به دست آمده برای شاخص PLINK v 1.9 (Purcell et al., 2007)افزار از نرم
 PLINK v1.9افزار مدر نر (r2--)براساس دستور  (LD)و عدم تعادل پیوستگی  (het--))هتروزیگوسیتی( بر اساس دستور 

(Purcell et al., 2007) هر  های تتـا بـرایهای مورد مطالعه، ارزشدر جمعیت به دست آمد. جهت بررسی الگوی ژنومی
 محاسبه گردید. Rدر محـیط  (Weir and Cockerham, 1984)به روش برآوردگر نااُریب تتـا، SNP نشانگر 

 

  )ROHF( خونیبرآورد ضریب هم
های گذشته برخی از نژادهای اسب که در سالناپذیر است و از آنجاییخونی در جمعیت نژادهای اسب امری اجتنابهم

خونی را اند، احتمال اینکه اثرات منفی همایرانی به علت اندازه موثر کوچک و انتخاب مصنوعی به شدت تحت تاثیر قرار گرفته
خونی یکی از بهترین راهکارها در جهت شناسایی گیری میزان همرو، محاسبه و اندازهاینتجربه کرده باشند، بسیار زیاد است. از 

طلاعات شجره و تبارنامه خونی بر اساس اهای لازم برای جلوگیری از خطای محاسبه همخون و تدوین استراتژیافراد هم
 است. 

                                                                                                                                                                 
1. Bayesian Information Criterion 
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مورد نظر  )ROH( 1های هموزیگوترشته )--zyghomo(، و با دستور PLINKافزار در این پژوهش با استفاده از نرم
های هموزیگوت حاصل از عدم تعادل لینکاژی با توالی کوتاه در توالی ژنوم، استخراج شدند. برای جلوگیری از تشکیل رشته

ای هدر نظر گرفته شد. در ادامه، برای تعریف منطقه ژنومی به عنوان رشته Mb 5/0های هموزیگوت حداقل طول متوالی رشته
با ژنوتیپ گمشده اعمال شد. همچین، برای  SNPدر نواحی ژنومی و حداقل یک  SNP 20هایی با حداقل هموزیگوت، گزینه

باز و حداقل ها برابر با یک میلیون جفتSNPاینکه دو رشته هموزیگوت به صورت جداگانه قرار بگیرند حداقل فاصله بین 
باز در نظر گرفته شد. در نهایت، برای محاسبه هزار جفت 10به ازای هر  SNPدر داخل هر رشته برابر با یک  SNPتراکم 
 detectRUNS (Biscarini etخونی هر فرد در هر یک از نژادهای مورد بررسی از بسته های هموزیگوت و ضرایب همرشته

al., 2018) افزار در نرمR (R Development Core Team, 2022) .استفاده شد  
 

 نتایج و بحث

اسب از نژادهای ذکر شده انجام شد.  167در  SNPانگری جایگاه نش 65157ها بر روی مراحل مختلف کنترل کیفیت داده
های SNPفیت روی به دلیل موقیعیت ناشناخته حذف شدند و در مراحل مختلف کنترل کی SNP 9903بعد از کنترل کیفیت، 

 02/0کمتر از  MAFبا  SNP 7942پ با کمتر از پنج درصد داده گم شده و باقیمانده، تعداد هشت نمونه در جریان تعیین ژنوتای
 SNP 45270اسب با  159د. در نهایت، شواینبرگ حذف -نیز به دلیل خروج از تعادل هاردی SNP 2042درصد حذف شدند. 

باقیمانده به ترتیب  SNPترین تعداد ترین و بیشمشخص است کم 1گونه که در جدول وارد مرحله آنالیز نهایی شدند. همان
( برای همین 2023های نژاد کاسپین از مطالعه نصیرپور و همکاران )SNPشود که شوری و کاسپین مشاهده میدر نژادهای دره
 نژاد کمتر بود.

 

 (PCA)های اصلی وتحلیل مولفهتجزیه

نطقه جغرافیایی جدا ماساس  بر PC2و  PC1مورد مطالعه بر اساس اطلاعات  هاینشان داد که جمعیت PCAنتایج آنالیز 
جدا شدن تمامی نژاد از یک  باعث PCA1به پنج مولفه اصلی تفکیک شدند. نتایج این آنالیز نشان داد که  هاشدند و کل نمونه

 رفته است. در این آنالیزاز گروه نژادی خود فاصله گ PCA2دیگر شده است و به غیر از نژاد کاسپین، حیوانات دیگر بر روی 
های مورد که فواصل داخل نژادی مابقی جمعیتیتترین افراد تشکیل دهنده نژادی بود، در صورنژاد کاسپین دارای همگن

گردد، طور که در شکل مشخص میبررسی حاکی از وجود منشاً ژنتیکی مشابه و به طبع آن شباهت ظاهری آنهاست. همان
توان مشاهده کرد که بندی میر خروجی آنالیز خوشهدآنها وجود دارد.  اییها بسته به مناطق جغرافیواضحی بین جمعیت تمایز

شوری با نژادهای عرب و کرد دارد اما به طور قابل توجهی از هر دو نژاد فاصله های فنوتیپی که جمعیت درهبا تمام شباهت
شوری در ارگیری نژاد درهجه به محل قرگرفته و برای خود گروهی مجزا از سایر نژادهای مورد بررسی تشکیل داده است. با تو

ر گرفتن توان دید که این نژاد دارای مختصر آمیختگی ژنومی نیز با نژادهای عرب و کرد دارد که با در نظمی PCAآنالیز 
ژنی  آمیزش اجدادی و وقوع جریان تواند بابندی میشرایط زیست بوم نژادهای مذکور این نتیجه دور از انتظار نیست. این گروه

 .(Eltannay et al., 2015)جغرافیایی متفاوت مرتبط باشد  در مناطق

ها را در مطالعات ژنتیک جمعیت فراهم کند. با تواند اطلاعات مربوط به گذشته اسببا تراکم بالا می SNPوتحلیل تجزیه
عرب و  هایممکن است اسبمکانی محل زندگی دو نژاد عرب و کرد،  های اصلی و نزدیکیتوجه به نتایج تحلیل مؤلفه

های کرد نقش داشته اسب های عرب در به وجود آمدناین که احتمال دارد اسب های کرد جد مشترکی داشته باشند و یااسب
تکه و کاسپین( به خوبی از یکدیگر های مورد بررسی )عرب، آخال( نیز تمام جمعیت2021باشند. در تحقیق بابایی و همکاران )

مشعوف و بندی با اندکی اختلاط نژادی در مطالعه یوسفیخوانی دارد. مشابه چنین گروهکه با نتایج حاضر هممتمایز شدند 

                                                                                                                                                                 
1. Runs of homozygosity 
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( نیز مشاهده شد. در مطالعه آنان نژادهای عرب اصیل و کرد هر دو یک گروه 2017( و مقصودی و همکاران )2021همکاران )
میتوکندری  DNAتر نیز بررسی روی نژاد مذکور مشاهده شد. پیشمجزا تشکیل دادند اما مقداری آمیختگی نژادی بین دو 

(. مشابه Głażewska, 2010های عرب با بسیاری از نژادهای اسب منشأ مشترک دارند )اسب های عرب نشان داد کهاسب
ای که  هر نژاد در ( گزارش شد. به گونه2014آبادی و مردای )( و خلعت2014چنین نتایجی در مطالعات زندی و همکاران )

PCA1  از یکدیگر و درPCA2 ( به منظور تعیین تنوع ژنتیکی 2013از گروه نژادی خود فاصله گرفتند. پترسون و همکاران )
تکه( را در یک گروه های منطقه خاورمیانه )عرب، کاسپین و آخال، اسب1جواریدرخت هم نژاد از سراسر جهان، بر اساس 36

ها و مناطق جغرافیایی متفاوتی قرار قرار داد، در صورتی که هر سه نژاد عرب اصیل، کاسپین و ترکمن در این پژوهش در گروه
وجود مقداری تشابه نژادی  PCAکا بررسی شدند، در نتایج گرفتند. در پروهشی که در آن نژادهای منتخبی از آسیا، اروپا و آمری

 PCA(، گراف 2019. در مطالعه صادقی و همکاران )(Jun et al., 2014)تکه و کاسپین مشاهده شد های عرب، آخالدر اسب
وت بود. در پوشانی دو نژاد مذکور داشت که با مطالعه حاضر متفابدست آمده برای نژادهای کاسپین و ترکمن حاکی از هم

های ایرانی نشان داد که چندین نژاد گوناگون به همراه اسب PCA( نتایج حاصل از 2020تحقیق کاسگروو و همکاران )
 PCAای داشتند. نتایج حاصل از پوشانی قابل ملاحظهشوری در کنار یکدیگر قرار گرفته و همنژادهای عرب اصیل، کرد و دره

تکه ( برای نژادهای آخال2021پور نعنایی و همکاران )سو با مطالعه اسداللهبومی ایران هم در این پژوهش برای نژادهای اسب
( برای نژادهای شمالی )ترکمن و کاسپین( و نژادهای غربی/ جنوب غربی )کرد و 2023و عرب و مطالعه موسوی و همکاران )

 کاسپین بود.( برای نژادهای کرد و 2023عرب اصیل( و مطالعه نصیرپور و همکاران )

 
: نژادها: ترکمن ها و بر اساس دو مولفه اصلی اول و دومبا استفاده از اطلاعات ژنوتایپ نمونه PCAبندی حیوانات براساس آنالیز خوشه. 1شکل  

 شوری )سبز( و عرب )صورتی()آبی(، کاسپین )قرمز(، کرد )زرد(، دره

 

 )Discriminant Analysis of Principal Components(نتایج بررسی ساختار جمعیت با استفاده از روش آنالیز چندمتغیره 

های اصلی که یک روش غیر ها آنالیز مشخص کننده مولفهبه منظور تشخیص تمایز و تنوع ژنتیکی در بین و داخل گروه
های وانایی تشخیص بهترین تمایز در بین نژادها را شناسایی و توصیف خوشهباشد اجرا شد که این آنالیز تمبتنی بر مدل می

                                                                                                                                                                 
1. Neighbor Joining 
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های مختلف مورد مطالعه را براساس توابع تفکیک شده، حفظ و فراهم ژنتیکی و همچنین احتمال عضویت هر فرد در جمعیت
ورد مطالعه را در پنج گروه های مبه خوبی توانست تمام اسب DAPCشود روش مشاهده می 2گونه که در شکل کند. همانمی

نشان داد که  DAPCبندی کند و تصویر دقیقی از نژادهای مورد بررسی در اختیار ما قرار دهد. نتایج روش جداگانه خوشه
شوری و عرب در فاصله دورتری نسبت به سایر نژادها قرار گرفته است. دو نژاد کاسپین و ترکمن که از مناطق نژادهای دره

اند، که احتمالاً این قرابت به دلیل پیشینه تاریخی و جد مشترک تر قرار گرفتهشرق کشور بوده و در فاصله نزدیکشمال و شمال 
تری نسبت به سایر نژادها با نژادهای کاسپین قرار شود که نژاد کرد در فاصله نزدیکدو نژاد مذکور باشد. همچنین مشاهده می

های مشابه با نژادهای مذکور باشد که از تلاقی نژاد کرد و کاسپین به دلیل داشتن ژن تواندگرفته است، این مقدار نزدیکی می
باشد، شوری میدر مناطق شمال غرب کشور به وجود آمده است. نکته قابل تامل در این شکل تشکیل گروه جداگانه نژاد دره

ای عرب و کرد به وجود آمده است، اما در شکل در صورتی که این نژاد بر حسب منطقه جغرافیایی و زیستگاهی خود از نژاده
ها نمایش های اصلی در تجزیه و تحلیلزیر با فاصله زیادی نسبت به نژادهای عرب و کرد قرار گرفته است. مقادیر ویژه مولفه

بع قابل تفکیک ها برای هر تاها بر روی واریانس درون گروهداده شده است که مقادیر ویژه مربوط به نسبت واریانس بین گروه
(. مشابه 2تواند در داخل دو تابع تفکیک قرار بگیرد )شکل دهنده این است که اطلاعات میباشد که این موضوع نشانمی

( نیز مشاهده شد که منطبق بر نتایج مطالعه 2021های اختصاصی در تحقیق بابایی و همکاران )ها به گروهتفکیک جمعیت
ها با صحت بالایی برآورد شد که در مقایسه با روش احتمال عضویت افراد جمعیت DAPCش حاضر بود. در تحقیق آنان، رو

PCAهای مبتنی بر مدل و پارامتری غیر مبتنی بر مدل ، بهترین عملکرد را داشت. بنابراین، استفاده از روشDAPC  در
و استنباط احتمال عضویت هر یک از افراد های مورد بررسی، تداوم و عملکرد بالایی در تخمین نحوه ساختار جمعیت جمعیت
به درستی باعث تفکیک  DAPCو  PCAدر این تحقیق، هر دو روش (. Pometti et al., 2014)دهد ها را نشان میبه گروه

 های اصلی خود است.ها در شناسایی نژادها به گروهجمعیت نژادهای اسب بومی ایران شدند. که حاکی از کارآمدی این روش

 
( و مقادیر ویژه مورد b2( به همراه اطلاعات کل مقادیر ویژه )a2های اصلی )های آنالیز مولفهها در گروهوتحلیل و اختصاص اسبتجزیه. 2شکل  

 شوری )سبز( و عرب )صورتی(.نژادها: ترکمن )آبی(، کاسپین )قرمز(، کرد )زرد(، دره(. c2نیاز )

 

، Kمشخص شد با افزایش تعداد  3شکل ، همانگونه که در DAPCز نتایج بدست آمده از روش پارامتری در ادامه آنالی
وجود  BICمقدار  =5Kدر نمودار زیر واضح است که بعد از  Kترسیم شد که با ادامه روند افزایش  =5Kدر  BICبهترین مقدار 
 ها را در همین مقدار مشخص کرده است.واقعی خوشه
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بیانگر تعداد خوشه  X. محور (BIC)های مورد مطالعه براساس معیار اطلاعات بیزین های بدست آمده از جمعیت. تعداد خوشه3شکل 

 نشانگر ارزش معیار اطلاعات بیزی است. Yو محور 

 

 نتایج بررسی ساختار جمعیت با استفاده از روش مبتنی بر مدل

ای برخوردار است. های واقعی از اهمیت ویژهدر مطالعه علم ژنتیک جمعیت، توانایی و نحوه تشخیص افراد متعلق به جمعیت
 45270های بومی شامل های اسبجهت بررسی ساختار ژنتیکی و آمیختگی در مجموعه داده Structureبنابراین، برنامه 

ها برای طور زیرجمعیتکه دقیقا تعداد نژادها براساس خلوص نژادی و همینبه کار گرفته شد. با توجه به این SNPجایگاه 
جهت بررسی ساختار جمعیتی  10تا  2از  Kهای مورد بررسی معین نیست، لذا تعداد هشت پیمایش با افزوده شدن تعداد نمونه

)فرض بر  =2Kگردیده است(. در  ارایه 4در شکل  =10Kتا  =2Kهای بومی ایران مورد استفاده قرار گرفت )نتایج در اسب
کند( هر یک از نژادهای بومی در یک خوشه جداگانه قرار ها توجیه میاینکه فقط دو جمعیت اسب تمامی تغییرات را در داده

شوری، عرب با یکدیگر و نژادهای ترکمن، کاسپین و به نسبت کمتری کرد نیز با گرفتند، اما به لحاظ ساختاری نژادهای دره
شوری و عرب خوشه ژنتیکی متمایز اما مشابه خود را حفظ همچنان نژادهای دره =3Kدارای تشابه ژنتیکی هستند. در آنها 

شود و نژاد ترکمن و کاسپین از هم به شباهت دو نژاد کاسپین و کرد افزوده می =3Kها در کردند، با افزایش تعداد جمعیت
های مستقل خود ظاهر شده و متمایز از نژادهای چنان در خوشهشوری و عرب همنژادهای ترکمن، دره =4Kشوند. در متمایز می

ای را تشکیل داده ولی از لحاظ ساختار ژنتیکی های جداگانهدیگر بوده اما نژادهای کاسپین و کرد هر یک برای خود خوشه
گونه که از شکل خص شده است، همانرنگ غالب نژاد کاسپین با رنگ آبی مش =5Kترین شباهت را با یکدیگر دارند. در بیش

باشند که نشان شوری و عرب دارای درصدی از خون نژاد کاسپین مینژادهای ترکمن، کرد، دره =5Kقابل مشاهده است در  3
با وجود افزایش تعداد جمعیت فرض شده در نژادهای مورد  =6Kدهنده انشعاب نژادهای مذکور از اسب کاسپین است. در 

های آمیختگی محسوسی در ساختار ژنتیکی نژادهای مورد بررسی مشاهده نشد. در مقادیر بالاتر از پنج نشانه بررسی، تغییر
شوری و عرب ظاهر شد، علت این تغییر را نیز شاید به توان با تشابه محل پرورش و بیشتری در بین نژادهای کرد، دره

ژنتیکی نژادهای کاسپین و کرد به دلیل وجود نیای مشترک این  هایهای فتوتیپی توجیه کرد. احتمالاً نسبت شباهتشباهت
. مشابه چنین نتایجی که در آن نژادهای (Abdoli et al., 2019)گردد دو نژاد است که ریشه هر دو نژاد به اسب نسایی باز می

، در مطالعه صادقی و شوری نسبت به دیگر نژاهای مورد بررسی، در یک گروه و مجاورت یکدیگر قرار گرفتندعرب و دره
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(، نژادهای عرب 2021( مشاهده شد. در مطالعه یوسفی مشعوف و همکاران )2020( و کاسگروو و همکاران )2019همکاران )
اصیل و کرد با شباهت بسیار بالای ژنتیکی نسبت به یکدیگر در مقابل اسب تروبرد در یک گروه مشترک قرار گرفتند شد 

(2K=اما با افزایش مقدا ،) رKتفاوت ،( 3های نژادی دو نژاد ایرانی به شدت احساس شدK= در مطالعه موسوی و همکاران .)
راستا با مطالعه حاضر گزارش شد. در تحقیق دیگری که به بررسی شباهت دو نژاد کاسپین و کرد هم =3Kو  =2K(، در 2023)

تکه( آمیختگی ژنتیکی با نژاد نژادهای آسیایی )کاسپین و آخال =2Kشباهت ژنتیکی نژادهای مختلفی پرداخت، هر چند در 
( 2021پور نعنایی و همکاران ). در مطالعه اسدالله (Jun et al., 2014)عرب داشتند اما در یک خوشه جدا و مشابه قرار گرفتند 

های اختصاصی خود قرار گرفتند. وهتکه و عرب در گرهای مختلف را مورد بررسی قرار داد، نژادهای آخالنژاد از اسب 16که 
نمایش داده شده است. نتایج حاصل از این مطالعه  2در جدول  =5Kهای مختلف در نسبت انتساب هر یک از نژادها به خوشه

های پرورشی آنها است. نژادهای کاسپین و کرد که ها با فواصل جغرافیایی و محیطبندی جمعیتنشان دهنده مطابقت خوشه
بندی شده و هر بندی در خوشه یکسانی طبقهیابند، در هر سطح از خوشهدر مناطق شمالی و غربی کشور پرورش می به ترتیب

ای را تشکیل های ژنتیکی جداگانهشوری و عرب نیز به دلیل تفاوت در مناطق جغرافیایی خوشهیک از نژادهای ترکمن، دره
 دادند.

 (=5K)ها در پنج خوشه استنباط شده ویت هر یک از جمعیتمیزان عض .2جدول 

 نژادها
 های استنباط شدهخوشه

 تعداد افراد
1 2 3 4 5 

 34 000/0 000/0 159/0 003/0 838/0 ترکمن

 18 000/0 001/0 837/0 004/0 157/0 کاسپین

 65 377/0 068/0 520/0 011/0 025/0 کرد

 14 000/0 129/0 257/0 595/0 018/0 شوریدره

 22 013/0 661/0 277/0 030/0 019/0 عرب )اصیل(

 

 
هر فرد با  Structureافزار توسط نرم Q)نمودارهای مربوط به برآوردهای مقادیر  Kمقدار بررسی شده از  10های مختلف در میزان انتساب به خوشه. 4شکل 

 خوشه است. Kقطعه رنگی تقسیم شده نشان داده شده که طول آن نشانگر سهم هر کدام از  Kیک خط عمودی که به 
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یکی های اتوزومی برای بررسی ساختار ژنتSNP( با استفاده از 2013ای که توسط پترسون و همکاران )گسترده در مطالعه
های ین جمعیتو فواصل ژنتیکی ب Parsimony ،FSTنژاد مختلف صورت گرفت، نتایج حاصل از محاسبات  36اسب از  814

ای از نژادها دارد. سطوح دهمورد بررسی انجام شد نشان داد که روابط میان نژادها عمدتا منشا جغرافیایی و تاریخی شناخته ش
بزرگ ه دلیل اندازه موثر بپایین اختلاف جمعیتی بین نژادهایی که روابط نزدیکی با فرآیند توسعه نژادی، و بین آنهایی که 

هایی که تحت فشار انتخاب، جمعیت دارای سطح بالایی از تنوع ژنتیکی یا فنوتیپی درون نژادی داشتند مشاهده شد. جمعیت
رخوردار بودند. در پژوهش گردنه بطری قرار گرفته بودند وآنهایی که جمعیت بسته طولانی مدتی داشتند از تنوع ژنتیکی کم ب

یرشاخه اصلی زکه برای بررسی تنوع ژنتیکی سه  Equine SNP70K BeadChipتفاده از ( با اس2017المرزوک و همکاران )
، 32/0تا  30/0ای بین شده در محدودهاسب عرب )سگلاوی، کُهیلان و حَمدانی( انجام دادند، هتروزیگوسیتی مشاهده

بود که نشان دهنده  05/0تا  02/0بین  (FIS)خونی گزارش شد. ضریب هم 31/0تا  30/0هتروزیگوسیتی مورد انتظار بین 
( > 05/0FSTهای عرب سوریه است، همچنین تمایز ژنتیکی بین این سه تیره را بسیار پایین )تنوع ژنتیکی بالا درون اسب

های عرب و اسب پرزوالسکی بندی سلسله مراتبی نشان داد که تمایز آشکاری بین اسبگزارش کردند. نتایج حاصل از خوشه
 وجود دارد.

 

 کل ژنوم (LD)لگوی عدم تعادل پیوستگی ا

نوتایپ تمام جهت نمایش میزان کاهش الگوی عدم تعادل پیوستگی، اطلاعات مربوط به فرآیند حاصل از نتیجه ژ
مشخص  1گونه که از نمودارهای اسب بومی مورد بررسی قرار گرفت. هماندر بین و داخل تمامی جمعیت SNPنشانگرهای 

با کاهش شدیدی  bp400ها در فاصله زیر در بین تمام نژاد LDباشد. فاز در بین نژادها بیشتر از داخل نژادها می LDاست فاز 
شوری و عرب در در نژاد دره r²ادامه دارد. در داخل نژادها میزان  5/0تا  4/0را تجربه کرده و این میزان افت تا فاصله بین 

های محاسبه شده برای جمعیت LDبالای  باشد. مقادیرکمن، کاسپین و کرد میتمامی فواصل ژنتیکی بیش از نژادهای تر
باشد. با توجه به دو نژاد خونی و کاهش اندازه موثر جمعیت در این دو نژاد میشوری و عرب حاکی از سطح بالای همدره
ور با یکدیگر دو نژاد مذک LDمیزان  شوری و عرب که بیشترین شباهت فنوتیپی را در بین نژادهای بومی با یکدیگر دارنددره

شوری نژاد دره r²طح بالای درون نژادها س FISتفاوت چندانی نداشته و با رجوع به مقادیر برآورد شده حاصل از میزان مقدار 
صله فزایش فا( با ا2010( و کوربین و همکاران )2009بینی و دور از انتظار نبود. براساس گزارش وید و همکاران )قابل پیش

 LDیابد. روند کاهش هش میکا 2/0به  6/0از  r²در نژادهای مختلف اسب، مقدار  (Mb)باز مگا جفت 5/0بین نشانگرها تا 
کمی  یی جایگاه صفاتپیوستگی تعیین کنندة توان شناسا مختلف با در نظر گرفتن سطح بهینه عدم تعادل هایدر جمعیت

هموزیگوسیتی،  چون: نسبت نوترکیبی، میزانعوامل مختلفی هم ها بهکروموزوم LDخواهد بود و به طورکلی تفاوت در میانگین 
 .(Qanbari et al., 2010)هر کروموزوم بستگی دارد  رانش ژنی و اثر ناشی از فشار انتخاب در

نژاد کاسپین حاکی از بیشتر بودن اندازه موثر این جمعیت از دیگر  LDآشکار است که سطح پایین  5شکل با توجه به 
در مطالعه  ( بود،2013باشد. نتایج بدست آمده از این تحقیق مشابه نتایج مطالعه پترسون و همکاران )نژادهای مورد بررسی می

به دست آمده برای نژادهای بومی مورد بررسی  LDبود. با آگاهی از میزان  346و عرب  351آنها اندازه موثر جمعیت کاسپین 
های ژنتیکی و بهبود صفات دخیل در عملکردهای ورزشی و اقتصادی استفاده توان برای شناسایی نقاط مرتبط با بیماریمی

گزارش شد، نتایج حاصل از پژوهش آنان نشان داد که سطح  (2014)قیق زندی و همکاران برد. عکس چنین نتایجی در تح
(LD)  و همخونی نژاد کاسپین در مقایسه با نژاد ترکمن بالاتر و در نتیجه اندازه موثر کمتری نسبت به نژاد ترکمن داشت. در

خونی برای تخمین میزان هم (ROH)ژنومی  1وتهای هموزیگ( که با استفاده از رشته2018آبادی و مرادی  )پژوهش خلعت

                                                                                                                                                                 
1. Run Of Homozygosity 
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تکه، عرب، کاسپین، مغول و تاروبرد صورت گرفت، میانگین هتروزیگوسیتی مورد انتظار و و اندازه موثر جمعیت نژادهای آخال
اد خونی نشان دبود. محاسبه ضریب هم 278/0-308/0و  278/0-294/0شده در نژادهای مذکور به ترتیب در دامنه مشاهده

باشد. در نتایج تحقیق آنان مشخص شد )نژاد تاروبرد( در نوسان می 166/0)نژاد مغولی( و  003/0که مقادیر این شاخص بین 
خونی پایین، اندازه موثر آن نسبت به های نژاد آسیایی، نژاد کاسپین با وجود تنوع ژنتیکی مناسب و ضریب همکه در بین اسب

( به منظور شناسایی 2021پور نعنایی و همکاران )باشد. در پژوهش اسداللهتحقیق مذکور کمتر میسایر نژادهای مورد مطالعه در 
تکه نسبت به برخی نژادها کمتر در نژاد آخال (ROH)های هموزایگوت خونی ژنومی گزارش شد که میانگین تعداد رشتههم

های جدید نژاد خونی است، در نسلدهنده همه نشانک kb1000های هموزایگوت کمتر از بود. همچنین میانگین تعداد رشته
ترین میزان عدم تعادل پیوستگی تکه نسبت به نژادهای دیگر و عرب بیشتر بود. در کل، در نتایج آنان گزارش شد که بیشآخال

ه نصیرپور و همکاران تکه بود. در مطالعدر تمام فواصل ژنوم مربوط به ترتیب متعلق به نژادهای تروبرد، استانداردبرد و آخال
و برای نژاد کاسپین در  8و  30، 25، 28، 3های ( نیز بالاترین مقدار عدم تعادل پیوستگی برای نژاد کرد در کروموزوم2023)

 گزارش شد. 28و  8، 17، 23، 30، 4، 3های کروموزوم

 
نژادهای بومی اسب ایرانمقایسه میزان عدم تعادل پیوستگی در بین . 5شکل   

 

 (ROH)  های هموزیگوترشتهوتحلیل تجزیه

خونی فردی برای هر نژاد به ترتیب مربوط به اسب ترین ضریب همبا انجام آنالیزهای ژنومی مشخص شد که میانگین بیش
ج از گروه را در نژادهای (. نمودار ویولون دو نقطه پرت و خار5باشد )شکل شوری، کرد، ترکمن و کاسپین میعرب اصیل، دره

خونی، به عنوان افراد ناخالص و مربوط به هم PLINKافزار کرد و کاسپین شناسایی کرد. این نقاط با استفاده از محاسبات نرم
خارج نژاد شناسایی شدند. با این حال، با توجه به اطلاعات محدود شجره و کتاب تبارنامه موجود در دو نژاد کرد و کاسپین، 

های مشخص است در بین نمونه 5گونه که از شکل شماره ن تعیین اجداد مشترک افراد در دو نژاد مذکور مسیر نبود. همانامکا
خونی ترین مقدار بود. در تفسیر نتیجه حاصل از مشاهده همشوری نسبت به دیگر نژادها دارای بیشمورد بررسی، تنوع اسب دره

باشد. زیرا ان کرد مقادیر بدست آمده برای نژادها تا حدود زیادی قابل انتظار و طبیعی میدر نژادهای مورد بررسی باید خاطر نش
، انسجام و مدیریت صحیح 1355خونی در نژاد عرب اصیل به علت بسته شدن کتاب تبارنامه در سال بالا بودن میزان هم
توان به میزان فشار انتخاب که ده نمودار زیر میهای مختلف است. از طرفی نیز با مشاهها با وجود تیرهآمیزش در بین اسب

در جمعیت  FISگونه که مشخص است مقدار میانگین طی قرون متمادی بر نژاد عرب اصیل صورت گرفته پی برد. همان
حوه مورفیسم در این نژاد است. همچنین، نو حاکی از بالا بودن میزان هتروزیگوسیتی و پلی کاسپین کمتر از بقیه نژادها بود

ها است. در تکمیل نتایج حاصل از تخمین شوری بیانگر ورود خون خارج نژادی به این جمعیتساختار نمودار نژادهای کرد و دره
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ها با خونی نژادهای ایرانی باید خاطر نشان کرد با وجود اینکه نژاد کاسپین به همراه اسب عرب اصیل جزو اولین اسبهم
های ناخالصی به خزانه ژنی این نژاد ورود ما در سالیان گذشته به دلیل جمعیت کم آن اسبتبارنامه مشخص و معتبر است، ا

نژاد مختلف با استفاده از نشانگرهای  36اسب از  814( بر روی 2013اند. در پژوهشی که توسط پترسون و همکاران )پیدا کرده
SNP ( گزارش 015/0( و )-022/0(، )033/0ا به ترتیب )تکه رخونی نژادهای عرب، کاسپین و آخالصورت گرفت، میزان هم

خونی نژاد کاسپین با نتیجه این تحقیق برای همین نژاد تفاوت معناداری دارد. در مطالعه یوسفی و همکاران شد که میزان هم
نسبت به اسب عرب اصیل و تروبرد داشت. در آن مطالعه میانگین  Mb6کمتری معادل  ROH( جمعیت اسب کرد 2021)

داری با نتایج حاصل خونی به ترتیب برای اسب عرب اصیل، کرد و تروبرد گزارش شد که به طور معنیترین مقدار ضریب همکم
ی ژن خزانه رغمیعلکه  از پژوهش حاضر متفاوت بود. با توجه به آنالیزهای آماری و تفسیر نتایج به دست آمده مشخص شد

 یبه استثنا کرداظهار  توانیم خونی گزارش شده، اسب نژاد کاسپین از تنوع ژنتیکی بالایی برخوردار است وو مقدار هم کوچک
 نیدر ب یتیگوسیهتروز بیضر نیبالاتر یدارا یسازیاهل اولیه شده از مناطقمشتق ینژادها ی، تمامات رانش ژنتیکیاثر

کند که صرف نظر از در کل نتایج حاصل از مطالعات پیشین تایید می .(Warmuth et al., 2011) هستند یوانیح ینژادها
منشاً ژنتیکی حیوانات و شناخت الگوهای آمیزشی، تنوع موجود در جمعیت نژادهای اسب تحت تاثیر جنسیت آنهاست که احتمالًا 

سازی و استفاده از آنها به عنوان وسیله جابجایی طولانی فرآیند اهلی هایها در طی سالبه دلیل وجود جریانات ژنی بین جمعیت
 .(Petersen et al., 2013)بوده است 

 

 
 برای هر گروه نژادی ROH (FROH)خونی مبتنی بر ها و فراوانی )عرض نمودار( ضریب همنمودار ویولن میانگین، چارک. 6شکل 

. 

 

 نتیجه گیری کلی
باشد، که به طور کلی تصویری را از های بومی ایران میدهنده یک تجزیه و تحلیل در ژنوم اسبمطالعه انجام گرفته نشان

ای دستاوردهای مهم است که کاربرد گسترده یابی و تکثیر ژنوم اسب یکی ازکند. توالیروابط بین نژادهای ایرانی فراهم می
دارد. این تحقیق با  های تکاملی و مولکولی با دیگر پستاندارانتفاوت نیز درک بیشتربهبود عملکرد و سلامت حیوان و  در

و سپس شناسایی ساختار دقیق  Equine SNP 70kها در سطح ژنوم اسب با استفاده از تراشه SNPبررسی تفاوت فراوانی 
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های مختلفی برای بررسی ساختار جمعیت به کار برده نژادهای بومی صورت گرفت. در این پژوهش با توجه به این که از روش
های بومی را نشان دهد، نتایج به دست آمده نشان داد که با وجود افراد های مذکور توانست ساختار جمعیتروش شد و کلیه
باشند که در مقایسه با یکدیگر اشتراک های مختلف و نژادهای متفاوتی میها نژادهای ایرانی از اکوتیپین جمعیتخالص در ا

ژنتیکی زیادی دارند. اما به هرحال در بررسی نژادهای بومی به صورت مجزا مشخص شد که این نژادها نیز با یکدیگر متفاوت 
 د.گیرنای قرار میهای جداگانهبوده و درخوشه

 

 تشکر و قدردانی
های ژنومی مربوط به این تحقیق های مو و دادهاز پرسنل و کارشناسان محترم فدارسیون سوارکاری ایران که در تهیه نمونه

 گردد.ما را یاری کردند، تشکر و قدرانی می
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