
 

 

 

Survey of population structure and linkage disequilibrium pattern of Iranian 

native horse breeds by SNP markers 
 

ABSTRACT 
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. 

Keywords: Iranian native horses, Genetic diversity, linkage disequilibrium, Runs of homozygosity, single nucleotide polymorphism 

markers. 

 

 

  یرهابا استفاده از نشانگ رانیا یبوم یهااسب یوستگیعدم تعادل پ یو الگو یتیساختار جمع یبررس
SNP 

 

 چکیده

. در مجموع بود رانیا یاسب بوم ینژادها نیو درک روابط ب (LD) یوستگیعدم تعادل پ یو الگو یخونهم ،یکیساختار و فواصل ژنت یبررس ،پژوهش نیهدف ا  

. استفاده شدبودند،  ترکمنراس  40کرد و راس نژاد  66شوری، دره راس نژاد 15 کاسپین،نژاد  راس 24 نژاد عرب )اصیل(،راس از  24که شامل راس اسب  167 از

کمتر از   Mind، درصد 2کمتر از  MAFهایی با جایگاه ،هاپالایش داده در ژنوتایپ شدند. (Illumina 70k SNP equine bead chip)ها با استفاده از تراشه نمونه

10کمتر از  HWEدرصد،  5
−6

های آنالیزهای بررسی ساختار ژنتیکی اسبراس اسب برای  159در  SNPجایگاه  45270و  ندحذف شد 01/0های کمتر از و ژنوتاپت 

شوری نژادهای کاسپین و کرد در یک خوشه مشترک قرار گرفتند و نژادهای ترکمن، دره K=5ساختار ژنتیکی نشان داد که در  تجزیه گرفته شد.بومی ایران به کار 

شوری به ترتیب رهکاهش معناداری داشت. نژاد کاسپین و د bp400در بین تمام نژادها در فاصله زیر  LDهای متمایزی تشکیل دادند. فاز و عرب )اصیل( نیز خوشه

نومی های هموزیگوت ژخونی براساس رشتهضریب همترین ترین و بیشکمترین اندازه موثر جمعیت را تجربه کردند. ترین و کمو بیش LDترین ترین و بیشکم

(ROH)  نژادهای بومی اسب ایران به خوبی با نشانگرهای  نشان دادشد. نتایج دیده نژادهای عرب اصیل و کاسپین  درنیز به ترتیب(SNP)  شناسایی شدند که این

 .و با صحت بالا مورد استفاده قرار گیرد (Data Base)های ژنومی نژادها تواند در تشکیل پایهموضوع می

 چندشکلی تک نوکلئوتیدی. نشانگرهای هموزیگوسیتی،های ی، رشتهتعادل پیوستگعدم  تنوع ژنتیکی،های بومی ایران، اسب کلیدی: هایهواژ

 

 

 مقدمه

سب سان یکی از کهن (Equus ferus caballus) ا سط ان شده تو ستترین حیوانات اهلی  سترشو از نظر  ا جغرافیایی تقریبا در تمامی  گ
ست. بدین ترتیب میسرزمین شته ا سان به آنها گام نهاده این حیوان نیز در کنار او حضور دا سب را یکی از محبوبهایی که ان ترین توان ا

سوب می سب یکی از حیوانات اهلی مح سوب کرد. ا شری مح شحیوانات اهلی در جوامع ب سطه کاربردش در کار، ک اورزی، شود که به وا
سانی در حمل شر و تمدن جوامع ان شته است  5000ونقل و منابع غذایی در زندگی ب سزایی دا  wade et al., 2009; Jun)سال اخیر نقش ب

et al., 2014; Mahrous et al., 2011 ; Petersen et al., 2013.)  های میراثی ارزشمند و بخش مهمی از سرمایهبدون شک نژادهای اسب
 های جهانی و ملی در جهتباشننند. با این حال، خوشننبختانه امروزه عموم مردم به لطا فعالیتای و منابع ژنتیکی جهانی میملی، منطقه



 

 

 .(Ivanković et al., 2021)از نیاز به حفظ نژادهای بومی خود آگاه هستند حفاظت از تنوع زیستی و منابع ژنتیکی 
ستپ سب در ا شدن ا سیاپس از اهلی  شته  5500در های اورا سب (Warmuth et al., 2011; Petersen et al., 2013)سال گذ ، بر ح

. پس (Cosgrove et al., 2020)موقعیت جغرافیایی، پیشینه فرهنگی و رویدادهای اجتماعی جوامع، نژادهای مختلفی از اسب به وجود آمد 
ا با که به سننبب آن نژادهایی مختل ندشنندخوش تغییراتی ها دسننتهای ژنتیکی نژادها و ازیاد نسننل، تنوع ژنتیکی اسننباز تشننکیل پایه

های های تشکیل دهنده اسب. در حال حاضر، جمعیت(McCue et al., 2012)خصوصیات مورفولوژیکی و رفتاری گوناگونی شکل گرفتند 
شامل:  سببومی ایران  سپین، کرد، درها صیل( میهای ترکمن، کا شد شوری و عرب )ا سب ترکمن یکی از (Rafeie et al., 2011)با . ا

تکه، یموت، های آخالو شننامل زیرخانواده (Jiskrová et al., 2016) شننودترین نژادهای اسننب دنیا محسننوب میترین و با ارزشقدیمی
ست که امروزه در اکثر نق شور چناران و گوگلان ا صحرا میشودداده می پرورشاط ک سکونت. این نژاد بومی منطقه ترکمن  شد و  گاه با

ستان شرقی ایران واقع در ا شمال  صلی آن مناطق  شمالی میا سان  ستان و خرا شند های گل  ,.Khalili, 2009; Khan Ahmadi et al)با

طبق نتایج حاصننل از مطالعات گذشننته اسننب ترکمن به همراه نژادهای خاورمیانه )عرب و کاسننپین( در یک خوشننه ژنتیکی قرار . (2017
شانمی ست گیرند که ن شترک بین آنها شاً ژنتیکی واحد و وجود اجداد م سپین به (Petersen et al., 2013)دهنده من سب مینیاتوری کا . ا

باشننند و طبق تحقیقات صننورت گرفته این نژاد به همراه اسننب ترکمن به ای موجود در خاورمیانه میهترین اسننبعنوان یکی از قدیمی
سب شاً و اجداد عمده ا شرقی هستند عنوان من سب دره .(Khalili, 2009)های  صلی ایران میا شد که به لحاظ شوری یکی از نژادهای ا با

شباهت صیل  ست ظاهری به نژاد عرب ا شأ آن نواحی مرکزی و جنوبی ایران ا سب. (Khalili, 2009)های زیادی دارد و من های این نژاد ا
ستفاده مردمبه دلیل  شقایی  ا شایر در ایلات ق سیرهای که مجبور به طی ع ستانیسخت و م شند،می کوه ستقامت بدنی بالایی  با از ا

 اسننتنژادهای اسننب در جهان ترین و مشننهورترین . اسننب عرب اصننیل از خال (http://dareshurihorse.com) برخوردار هسننتند
(Głażewska, 2010).  و زیسننتگاه اصننلی این نژاد قسننمت جنوب غرب ایران اسننت و از لحاظ جغرافیایی در مجاورت با نژادهای کرد

که امروزه مطالعات ژنتیکی اند. به طوریخوش نوعی آمیختگی نژادی یا رابطه اجدادی شنندهدر گذشننته دسننتشننوری قرار دارد که دره
های کهیلان، . اسننب اصننیل به زیرخانواده(Ovchinnikov et al., 2018)ها را تایید کرده اسننت های سنناختاری بین این جمعیتشننباهت

در و  استهای عرب شوری به لحاظ ظاهری شبیه اسب. اسب دره(Khalili, 2009)شوند هادیان، حمدانی، سگلاوی و عبیان تقسیم می
سبپرورش می "شوردره" منطقه سخت یابند. ا شرایط  ستند با  شده هوایی و آبهای کرد که بومی مناطق غربی ایران ه و با  دانسازگار 

سُم شتن  ستانی را ها و بدنی قدرتمند توانایی حرکت در جادهدا سنگلاخی و کوه سنجابی را و زیرخانواده نددارهای  شاری و  های جاف، اف
اصننلان نژاد و ترین تاثیر را در های ترکمن و عرب بیشدر این بین، اسننب. (Khalili, 2009; Nazari et al., 2022)شننوند شننامل می
شتند. بطوریشکل سیاری از نژادها دا شأت گرفتهکه اغلب خط خونی نریانگیری ب سب ن  Wallner et) اندهای نژادهای دیگر از این دو ا

al. 2017) . ،از  روپاییگیری بیشتر نژادهای اسب اشناسی، مراحل اولیه شکلهای باستانبراساس یافته نتیجه گرفت که توانمیبنابراین
 .(Fages et al., 2019) های ایرانی نشأت گرفته و این نژادها در توسعه نژادهای اروپایی نقش بسزایی داشتندخط خونی اسب

شرفت علم و فن آوری صه ژنومیک، پژوهشبا پی سبهای نوین در عر صورت گرفت که در نهایت به های متنوع در زمینه ژنوم ا ها 
ست یافتند. بع سب د سانجر 1د از توالی یابی ژنوم مادیان توایلایتتوالی ژنوم ا شه ، et al(wade(2009 ,. 2)نژاد تاروبرد( به روش  های ترا

. است (SNP) 3توسعه یافت که قادر به نقشه برداری ژنوم و چندشکلی تک نوکلئوتیدی (Illumina 50k SNP equine bead chip)ژنومی 
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سب  شه، ژنوم هفت ا ستفاده از این ترا سلندیک، عرب، آخال1: آندلوزینشاملبا ا ستانداردبرد2تکه، ای سی  4، تروبرد و کوراتر هورس3، ا برر
شه (McCue et al., 2012)شدند  شهK50. مدت کوتاهی بعد از ترا سعه یافت K70 (Illumina 70k SNP equine bead chip)، ترا که  تو

ای در مطالعات دسننترس بودن توالی مرجع ژنوم اسننب، از این تراشننه به طور گسننترده در جایگاه را دارد. با 74056قادر به تعیین ژنوتایپ 
ستفاده  سب ا سب اخیراً نیز تجزیه. (wade et al., 2009; McCoy et al., 2014) شودمیسلامتی و عملکرد ا وتحلیل جامع تنوع نژادی ا

شانگرهای  شان داد که ن شانگرهای  . et al(Petersen(2013 ,.رود به شمار می 5GWASیکی از ابزارهای قدرتمند در مطالعات  SNPن از ن
SNP آمیزی در مطالعات ژنتیکی مربوط به گاو به طور موفقیت(Qanbari et al., 2010)  و همچنین اسننب برای آشننکار سنناختن پیشننینه
سب اهلی شانه، (wade et al., 2009; Schubert et al., 2014)سازی ا ، (Zandi et al., 2014; Maghsoodi et al., 2017)انتخاب  هاین

و بررسی  (Sadeghi et al., 2019; Cosgrove et al., 2020)، تنوع ژنتیکی (Khalt-Abadi Farahani; Moradi., 2018)خونی تخمین هم
  استفاده شده است. (Petersen et al., 2013; McCue et al., 2012)ساختار جمعیتی 

های توان دریافت که عمده هدف محققان به بررسننی سنناختار، میزان تنوع ژنتیکی، همخونی و نشننانهبا مرور منابع علمی گذشننته می
ست. به طور مثال زندی و همکاران  شده ا سب ایران خلاصه  ساختار ژنتیکی و  (2014)انتخاب در نژادهای بومی ا با هدف پویش ژنومی، 

در نژاد کاسپین در بیشتر  (LD)که میزان عدم تعادل پیوستگی  کردند و نشان دادندرا بررسی کاسپین و ترکمن نشانه های انتخاب دو نژاد 
صل ژنتیکی بالاتر شتر و اندازه موثر جمعیت هم، فوا شت (Ne)خونی بی سبت به نژاد ترکمن دا صودیکمتری ن شی دیگر مق و  . در پژوه

ساختار جمعیت و  (2017)همکاران  سی  سببه برر سایی نواحی تحت انتخاب در ژنوم ا شان دادو  کرد پرداختندهای عرب و شنا  هک ندن
های انتخاب در شننش جایگاه ژنی های کرد تنوع ژنتیکی بالاتری دارند. در تحقیق آنان، نشننانههای عرب ایرانی نسننبت به اسننباسننب

شد و نتیجه بررسی جایگاه سایی  سایی ژنشنا شنا شی های تحت انتخاب منجر به  سابقات ورز سب در م شد که احتمالا با عملکرد ا هایی 
های انتخاب نژاد عرب های بومی ایران و تمرکز بر تنوع ژنتیکی و نشننانه( با بررسننی اسننب2019همکاران )باشننند. صننادقی و مرتبط می

های نژاد تاروبرد، عرب ایرانی و کرد انجام دادند. در ( نیز تحقیقی با هدف مقایسه اسب2021ایرانی پرداخت. یوسفی مشعوف و همکاران )
 معناداری بین نژادهای عرب و کرد مشاهده شد. نتایج تحقیق آنان، الگوهای ساختار جمعیت

شیندر ادامه تحقیقات  ضر آگاهی  مبنی بر و تکمیل اطلاعات ژنومی پی سب بومی ایران، پژوهش حا از نحوه ارتباط ژنتیکی نژادهای ا
شه  ستفاده از ترا ساختار، تنوع ژن ا هدفب (Illumina 70k SNP Equine bead chip)با ا تیکی و الگوی عدم تعادل بررسی و پویش ژنومی 

تا افزون بر تعیین فواصننل و سنناختار ژنتیکی مرتبط با  به دنبال آن اسننتو برآورد میزان همخونی پنج نژاد اسننب ایران  (LD)پیوسننتگی 
  .شناسایی کنددر این نژادها های بیشتر برای بررسیرا برخی راهکارهای حفاظتی  ،های مذکورجمعیت
 پژوهش  یشناسروش

 های مورد بررسیها و جمعیتتعیین ژنوتایپ نمونه

شوری راس دره 15راس کرد،  66راس کاسپین،  22راس ترکمن،  40راس اسب بومی کشور شامل:  167 ژنومیاطلاعات  از در این پژوهش

های مختلا از توسط کارشناسان فدراسیون سوارکاری در طی سالهای ژنوتایپ شده های مو اسبد. نمونهاستفاده شراس عرب  24و 

ها علاوه بر تاییده آزمون والدین فدراسیون سوارکاری، مراحل نمونه همهشد.  گرفتههایی که خاستگاه اصلی این نژادها هستند، استان

های تا برای آنالیز داده دشمربوطه قرار دارند. سعی آزمایش انساب را گذرانده و از لحاظ خلوص نژادی مورد تایید و در کتاب انساب نژادی 
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های مو اخذ شده از طریق فدراسیون نامه نداشته باشند. نمونههای مورد مطالعه روابط خویشاوندی در شجرهژنومی، هیچ یک از اسب

و با  Illumina 70k SNP Equine bead chipهای ژنومیارسال و نمونه ها با استفاده از تراشه آمریکا Geneseekسوارکاری به آزمایشگاه 

 تعیین ژنوتایپ شدند. Illuminaبکارگیری دستورالعمل استاندارد شرکت 
 

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

 Error! Reference)های منتخب وارد مرحله دیگر آنالیز شدند SNPو پس از تعیین ژنوتایپ، با عمل غربالگری، خام صورت گرفت 

source not found..) های مختلفی مورد استفاده قرار گرفتبرای بررسی دقیق ساختار ژنتیکی بین نژادهای بومی اسب ایران روش. 

 

 رانیا یاسب بوم ینژادها پیژنوتا نییحاصل از تع یهاداده یفیو کنترل ک شیرایمراحل مختلا و .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 

 

 ژنتیکی و ساختار جمعیتیآنالیزهای تنوع 

اند با بندی جمعیتی و شناسایی حیواناتی که خارج از گروه نژاد خود قرار گرفتهروابط خویشاوندی ژنومی جهت تفکیک لایه PCAآنالیز 

 R Vافزار در نرم ”Prcomp“با استفاده از تابع  SNPهای بر روی داده PCAبدست آمد. در ابتدا، اجرای آنالیز  PLINKافزار استفاده از نرم

4.2.1 (R Development Core Team, 2022) 1صورت گرفت. حالت یکسان (IBS) افزار ها با استفاده از نرمفواصل میان نمونهPLINK 

v 1.9 ., 2007)et al(Purcell ، 2محاسبه و ترسیم آن با آنالیز مقیاس چندبعدی (MDS) های انجام گرفت. برای بررسی ساختار کلی جمعیت

که توسط  IBSهای اصلی با استفاده از ماتریس های ژنوتایپ، تحلیل مولفهشوری و عرب روی دادهاسب ترکمن، کاسپین، کرد، دره

ایپ، فاصله بین افراد از طریق های اصلی ضریب خویشاوندی ژنوتانجام شد. برای تحلیل مولفه Rافزار های نرمدر بسته  Plinkافزارینرم

 R V 4.2.1 (R Developmentافزار نرم statsافزاری در بسته نرم cmdscaleبا استفاده از تابع  (MDS)بندی چندبعدی کلاسیک مقیاس

Core Team, 2022) بومی،  دهای اسبتوان نسبت به تفکیک نژامحاسبه شد. نهایتاً با استفاده از اطلاعات بدست آمده در این مطالعه می

بندی های حیوانات، آزمون انتساب و همچنین تعیین روابط خویشاوندی ژنومی بین افراد جهت تفکیک لایهبررسی ساختار جمعیتی اکوتیپ

ته سگیری کرد، که انجام این مراحل با استفاده از باند نیز تصمیمجمعیتی و شناسایی حیواناتی که خارج از گروه نژادی خود قرار گرفته

به روش ترکیبی بیزین در  R (R Development Core Team, 2022)در محیط  Adegenet 2.0.0 (Jombart et al, 2018)افزاری نرم

                                                           

1. Identical By State 

2. Multiple Dimensional Scaling 



 

 

در  Kها با استفاده از افزایش تعداد افزار، شناسایی بهینه خوشهشد. در این نرم انجام Stracture v 2.3.4  (Pritchard et al., 2000)افزارنرم

. به ها از پیش تعیین شده باشندها نیاز است که از قبل جمعیتمورد استفاده قرار گرفت. برای تعیین خوشه 1قایسه با معیار اطلاعات بیزیم

بندی استفاده که روشی مستقل از مدل است برای خوشه k-meansجهت تعیین تعداد خوشه و از الگوریتم  find.clusterهمین منظور، از تابع 

های فرض در تخمین سهم تعداد جمعیت، به عنوان یک پیش(K). از محتوای اجدادی از پیش تعریا شده (Jombart et al, 2018)شد 

مربوط به  K، مقدار K. برای تعیین مقدار بهینه (Alexander and Lange, 2011)های موجود استفاده شد اجدادی برای هر یک از اسب

ها با سازی جمعیت. تعداد تکرارها برای شبیه(Pritchard et al., 2000)ها در نظر گرفته شد یتم تخمینی دادهحداکثر میانگین احتمال الگار

 انجام گرفت. Ln Pr (X|K)برای به دست آوردن  MCMCدور تعداد تکرار  50000گیری و دور قلق 10000
 

 (LD)الگوی عدم تعادل پیوستگی 

تعریا شده است. عدم تعادل  های مختلا در داخل یک جمعیتهای جایگاهمیان آلل غیر تصادفیبه عنوان ارتباط  عدم تعادل پیوستگی

نشانگری، روش برآورد  جمعیت مورد بررسی، اندازة جمعیت، نوع و تراکم های مختلفی از جمله تاریخچه و ساختارتأثیر عامل پیوستگی تحت

قرار  LDهای مادری و یا هر دو والد در برآورد هاپلوتیپ واینبرگ و استفاده از-هاردیها، تعادل SNPویرایش  هاپلوتیپ، نوترکیبی، دقت در

های ارتباط در سطح ژنوم گونه ای در اینهای گستردهعدم تعادل پیوستگی بررسی . به دلیل اهمیت(Bohmanova et al., 2010)گیرد می

زمون ها و آ. میانگین همبستگی بین جایگاهی بر مبنای اطلاعات جمعیتصورت گرفته است (Corbin et al., 2010)مختلفی از جمله اسب 

ها برای واینبرگ و عدم تعادل پیوستگی برای جمعیت منفرد و تخمین همبستگی بین جایگاهی میان و درون جمعیت –تعادل هاردی 

های اسبه شد. مقادیر به دست آمده برای شاخ مح PLINK v 1.9 (Purcell et al., 2007)افزار های چندگانه با استفاده از نرمجمعیت

 PLINKافزار در نرم (r2--)براساس دستور  (LD)و عدم تعادل پیوستگی  (het--)الگوی تنوع ژنتیکی )هتروزیگوسیتی( بر اساس دستور 

v1.9 (Purcell et al., 2007) هر نشانگر  ی تتنا بنرایهاهای مورد مطالعه، ارزشدر جمعیت به دست آمد. جهت بررسی الگوی ژنومی 

SNP ،به روش برآوردگر نااُریب تتنا(Weir and Cockerham, 1984)  در محنیطR .محاسبه گردید 

 

  ROH(F(خونی برآورد ضریب هم

گذشته برخی از نژادهای اسب ایرانی به علت اندازه  هایسالکه در ناپذیر است و از آنجاییخونی در جمعیت نژادهای اسب امری اجتنابهم

ار زیاد خونی را تجربه کرده باشند، بسیاند، احتمال اینکه اثرات منفی همموثر کوچک و انتخاب مصنوعی به شدت تحت تاثیر قرار گرفته

 هایاستراتژی ینوتدخون و ایی افراد همخونی یکی از بهترین راهکارها در جهت شناسگیری میزان همرو، محاسبه و اندازهاست. از این

 خونی بر اساس اطلاعات شجره و تبارنامه است. لازم برای جلوگیری از خطای محاسبه هم

ستفاده از نرم ستور PLINKافزار در این پژوهش با ا شته )--(homozyg، و با د شدند.  (ROH) 2های هموزیگوتر ستخراج  مورد نظر ا
های های هموزیگوت حاصل از عدم تعادل لینکاژی با توالی کوتاه در توالی ژنوم، حداقل طول متوالی رشتهبرای جلوگیری از تشکیل رشته

 20اقل هایی با حدهای هموزیگوت، گزینهدر نظر گرفته شنند. در ادامه، برای تعریا منطقه ژنومی به عنوان رشننته Mb 5/0هموزیگوت 
SNP  در نواحی ژنومی و حداقل یکSNP  ار قر داگانهجبا ژنوتیپ گمشده اعمال شد. همچین، برای اینکه دو رشته هموزیگوت به صورت

 10به ازای هر  SNPدر داخل هر رشننته برابر با یک  SNPباز و حداقل تراکم ها برابر با یک میلیون جفتSNPبگیرند حداقل فاصننله بین 

                                                           

1. Bayesian Information Criterion 

2. Runs of homozygosity 



 

 

شتهبهزار جفت سبه ر شد. در نهایت، برای محا ضرایب هماز در نظر گرفته  خونی هر فرد در هر یک از نژادهای مورد های هموزیگوت و 
  شد. هاستفاد R (R Development Core Team, 2022)افزار در نرم detectRUNS (Biscarini et al., 2018)بررسی از بسته 

 

 نتایج و بحث

اسب از نژادهای ذکر شده انجام شد. بعد از کنترل  167در  SNPجایگاه نشانگری  65157ها بر روی مراحل مختلا کنترل کیفیت داده

های باقیمانده، تعداد هشت نمونه SNPبه دلیل موقیعیت ناشناخته حذف شدند و در مراحل مختلا کنترل کیفیت روی  SNP 9903کیفیت، 

نیز به  SNP 2042درصد حذف شدند.  02/0کمتر از  MAFبا  SNP 7942با کمتر از پنج درصد داده گم شده و  در جریان تعیین ژنوتایپ

گونه که در وارد مرحله آنالیز نهایی شدند. همان SNP 45270اسب با  159واینبرگ حذف شد. در نهایت، -دلیل خروج از تعادل هاردی

های SNPشود که شوری و کاسپین مشاهده میباقیمانده به ترتیب در نژادهای دره SNPترین تعداد ترین و بیشمشخ  است کم 1جدول 

 ( برای همین نژاد کمتر بود.2023نژاد کاسپین از مطالعه نصیرپور و همکاران )

 

 (PCA)های اصلی وتحلیل مولفهتجزیه

اساس منطقه جغرافیایی جدا شدند و کل  بر PC2و  PC1مورد مطالعه بر اساس اطلاعات  هاینشان داد که جمعیت PCAنتایج آنالیز 

باعث جدا شدن تمامی نژاد از یک دیگر شده است و به غیر  PCA1به پنج مولفه اصلی تفکیک شدند. نتایج این آنالیز نشان داد که  هانمونه

ترین افراد نژاد کاسپین دارای همگن از گروه نژادی خود فاصله گرفته است. در این آنالیز PCA2از نژاد کاسپین، حیوانات دیگر بر روی 

های مورد بررسی حاکی از وجود منشاً ژنتیکی مشابه و به طبع که فواصل داخل نژادی مابقی جمعیتتشکیل دهنده نژادی بود، در صورتی

آنها وجود  اییها بسته به مناطق جغرافیواضحی بین جمعیت گردد، تمایزطور که در شکل مشخ  میآن شباهت ظاهری آنهاست. همان

شوری با نژادهای عرب و کرد دارد های فنوتیپی که جمعیت درهتوان مشاهده کرد که با تمام شباهتبندی میدارد. در خروجی آنالیز خوشه

ه به جاما به طور قابل توجهی از هر دو نژاد فاصله گرفته و برای خود گروهی مجزا از سایر نژادهای مورد بررسی تشکیل داده است. با تو

توان دید که این نژاد دارای مختصر آمیختگی ژنومی نیز با نژادهای عرب و کرد دارد که می PCAشوری در آنالیز محل قرارگیری نژاد دره

 آمیزش اجدادی و وقوع جریان تواند بابندی میبا در نظر گرفتن شرایط زیست بوم نژادهای مذکور این نتیجه دور از انتظار نیست. این گروه

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

ها را در مطالعات ژنتیک جمعیت فراهم کند. با توجه به نتایج تواند اطلاعات مربوط به گذشته اسببا تراکم بالا می SNPوتحلیل تجزیه

های کرد جد مشترکی داشته عرب و اسب هایممکن است اسبمکانی محل زندگی دو نژاد عرب و کرد،  های اصلی و نزدیکیتحلیل مؤلفه

( نیز 2021های کرد نقش داشته باشند. در تحقیق بابایی و همکاران )اسب های عرب در به وجود آمدناین که احتمال دارد اسب باشند و یا

به چنین خوانی دارد. مشاکه با نتایج حاضر همتکه و کاسپین( به خوبی از یکدیگر متمایز شدند های مورد بررسی )عرب، آخالتمام جمعیت

( نیز مشاهده شد. در مطالعه 2017( و مقصودی و همکاران )2021مشعوف و همکاران )بندی با اندکی اختلاط نژادی در مطالعه یوسفیگروه

تر نژاد مذکور مشاهده شد. پیشآنان نژادهای عرب اصیل و کرد هر دو یک گروه مجزا تشکیل دادند اما مقداری آمیختگی نژادی بین دو 

های عرب با بسیاری از نژادهای اسب منشأ مشترک دارند اسب های عرب نشان داد کهمیتوکندری اسب DNAنیز بررسی روی 

(Głażewska, 2010( مشابه چنین نتایجی در مطالعات زندی و همکاران .)و خلعت2014 )( گزارش شد. به گونه2014آبادی و مردای ) ای

( به منظور تعیین تنوع ژنتیکی 2013از گروه نژادی خود فاصله گرفتند. پترسون و همکاران ) PCA2از یکدیگر و در  PCA1هر نژاد در   که



 

 

تکه( را در یک گروه قرار داد، در های منطقه خاورمیانه )عرب، کاسپین و آخال، اسب1جوارینژاد از سراسر جهان، بر اساس درخت هم 36

ها و مناطق جغرافیایی متفاوتی قرار گرفتند. در پروهشی که صورتی که هر سه نژاد عرب اصیل، کاسپین و ترکمن در این پژوهش در گروه

تکه و های عرب، آخالوجود مقداری تشابه نژادی در اسب PCAدر نتایج در آن نژادهای منتخبی از آسیا، اروپا و آمریکا بررسی شدند، 

بدست آمده برای نژادهای کاسپین و ترکمن  PCA(، گراف 2019. در مطالعه صادقی و همکاران )(Jun et al., 2014)کاسپین مشاهده شد 

 PCA( نتایج حاصل از 2020ق کاسگروو و همکاران )پوشانی دو نژاد مذکور داشت که با مطالعه حاضر متفاوت بود. در تحقیحاکی از هم

پوشانی شوری در کنار یکدیگر قرار گرفته و همهای ایرانی نشان داد که نژادهای عرب اصیل، کرد و درهچندین نژاد گوناگون به همراه اسب

پور نعنایی و همکاران سو با مطالعه اسداللههمدر این پژوهش برای نژادهای اسب بومی ایران  PCAداشتند. نتایج حاصل از  ایهظملاحقابل 

( برای نژادهای شمالی )ترکمن و کاسپین( و نژادهای غربی/ 2023تکه و عرب و مطالعه موسوی و همکاران )( برای نژادهای آخال2021)

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

 
: نژادها: ترکمن )آبی(، 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(کاسپین )قرمز(، کرد )زرد(، دره
 

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

مدل  های اصلی که یک روش غیر مبتنی برها آنالیز مشخ  کننده مولفهبه منظور تشخی  تمایز و تنوع ژنتیکی در بین و داخل گروه

نین احتمال های ژنتیکی و همچباشد اجرا شد که این آنالیز توانایی تشخی  بهترین تمایز در بین نژادها را شناسایی و توصیا خوشهمی

 2گونه که در شکل کند. همانهای مختلا مورد مطالعه را براساس توابع تفکیک شده، حفظ و فراهم میمعیتعضویت هر فرد در ج

بندی کند و تصویر دقیقی از های مورد مطالعه را در پنج گروه جداگانه خوشهبه خوبی توانست تمام اسب DAPCشود روش مشاهده می

شوری و عرب در فاصله دورتری نسبت به سایر نشان داد که نژادهای دره DAPCتایج روش نژادهای مورد بررسی در اختیار ما قرار دهد. ن

اند، که تر قرار گرفتهنژادها قرار گرفته است. دو نژاد کاسپین و ترکمن که از مناطق شمال و شمال شرق کشور بوده و در فاصله نزدیک

                                                           
1. Neighbor Joining 



 

 

تری شود که نژاد کرد در فاصله نزدیکنژاد مذکور باشد. همچنین مشاهده میاحتمالاً این قرابت به دلیل پیشینه تاریخی و جد مشترک دو 

مذکور باشد  های مشابه با نژادهایتواند به دلیل داشتن ژننسبت به سایر نژادها با نژادهای کاسپین قرار گرفته است، این مقدار نزدیکی می

ود آمده است. نکته قابل تامل در این شکل تشکیل گروه جداگانه نژاد که از تلاقی نژاد کرد و کاسپین در مناطق شمال غرب کشور به وج

باشد، در صورتی که این نژاد بر حسب منطقه جغرافیایی و زیستگاهی خود از نژادهای عرب و کرد به وجود آمده است، اما در شوری میدره

مایش داده ها نهای اصلی در تجزیه و تحلیلر ویژه مولفهشکل زیر با فاصله زیادی نسبت به نژادهای عرب و کرد قرار گرفته است. مقادی

باشد که این ها برای هر تابع قابل تفکیک میها بر روی واریانس درون گروهشده است که مقادیر ویژه مربوط به نسبت واریانس بین گروه

های ها به گروه(. مشابه تفکیک جمعیت2شکل تواند در داخل دو تابع تفکیک قرار بگیرد )دهنده این است که اطلاعات میموضوع نشان

 DAPC( نیز مشاهده شد که منطبق بر نتایج مطالعه حاضر بود. در تحقیق آنان، روش 2021اختصاصی در تحقیق بابایی و همکاران )

نابراین، استفاده از ، بهترین عملکرد را داشت. بPCAها با صحت بالایی برآورد شد که در مقایسه با روش احتمال عضویت افراد جمعیت

های مورد بررسی، تداوم و عملکرد بالایی در تخمین نحوه در جمعیت DAPCهای مبتنی بر مدل و پارامتری غیر مبتنی بر مدل روش

روش در این تحقیق، هر دو (. Pometti et al., 2014)دهد ها را نشان میساختار جمعیت و استنباط احتمال عضویت هر یک از افراد به گروه

PCA  وDAPC به  ها در شناسایی نژادهابه درستی باعث تفکیک جمعیت نژادهای اسب بومی ایران شدند. که حاکی از کارآمدی این روش

 های اصلی خود است. گروه

 
(. c2( و مقادیر ویژه مورد نیاز )b2اطلاعات کل مقادیر ویژه )( به همراه a2های اصلی )های آنالیز مولفهها در گروهوتحلیل و اختصاص اسبتجزیه .2شکل 

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

، بهترین مقدار Kمشخ  شد با افزایش تعداد  3شکل ، همانگونه که در DAPCدر ادامه آنالیز نتایج بدست آمده از روش پارامتری 

BIC  5درK=  ترسیم شد که با ادامه روند افزایشK  5در نمودار زیر واضح است که بعد ازK=  مقدارBIC ها را در همین وجود واقعی خوشه

 مقدار مشخ  کرده است.



 

 

 
نشانگر  Yبیانگر تعداد خوشه و محور  X. محور (BIC)های مورد مطالعه براساس معیار اطلاعات بیزین های بدست آمده از جمعیتتعداد خوشه .3شکل 

 ارزش معیار اطلاعات بیزی است.

 

 نتایج بررسی ساختار جمعیت با استفاده از روش مبتنی بر مدل

، برنامه ای برخوردار است. بنابراینهای واقعی از اهمیت ویژهدر مطالعه علم ژنتیک جمعیت، توانایی و نحوه تشخی  افراد متعلق به جمعیت

Structure جایگاه  45270های بومی شامل های اسبجهت بررسی ساختار ژنتیکی و آمیختگی در مجموعه دادهSNP  به کار گرفته شد. با

 های مورد بررسی معین نیست، لذا تعداد هشتها برای نمونهطور زیرجمعیتکه دقیقا تعداد نژادها براساس خلوص نژادی و همینتوجه به این

تا  =2Kهای بومی ایران مورد استفاده قرار گرفت )نتایج جهت بررسی ساختار جمعیتی در اسب 10تا  2از  Kپیمایش با افزوده شدن تعداد 

10K=  2گردیده است(. در  ارایه 4در شکلK= کند( هر یک ها توجیه می)فرض بر اینکه فقط دو جمعیت اسب تمامی تغییرات را در داده

شوری، عرب با یکدیگر و نژادهای ترکمن، کاسپین از نژادهای بومی در یک خوشه جداگانه قرار گرفتند، اما به لحاظ ساختاری نژادهای دره

شوری و عرب خوشه ژنتیکی متمایز اما مشابه همچنان نژادهای دره =3Kدارای تشابه ژنتیکی هستند. در و به نسبت کمتری کرد نیز با آنها 

شود و نژاد ترکمن و کاسپین از هم به شباهت دو نژاد کاسپین و کرد افزوده می =3Kها در خود را حفظ کردند، با افزایش تعداد جمعیت

های مستقل خود ظاهر شده و متمایز از نژادهای دیگر بوده چنان در خوشهشوری و عرب همنژادهای ترکمن، دره =4Kشوند. در متمایز می

را با  ترین شباهتای را تشکیل داده ولی از لحاظ ساختار ژنتیکی بیشهای جداگانهاما نژادهای کاسپین و کرد هر یک برای خود خوشه

 =5Kقابل مشاهده است در  3گونه که از شکل خ  شده است، همانرنگ غالب نژاد کاسپین با رنگ آبی مش =5Kیکدیگر دارند. در 

باشند که نشان دهنده انشعاب نژادهای مذکور از اسب شوری و عرب دارای درصدی از خون نژاد کاسپین مینژادهای ترکمن، کرد، دره

محسوسی در ساختار ژنتیکی نژادهای  با وجود افزایش تعداد جمعیت فرض شده در نژادهای مورد بررسی، تغییر =6Kکاسپین است. در 

این  شوری و عرب ظاهر شد، علتهای آمیختگی بیشتری در بین نژادهای کرد، درهمورد بررسی مشاهده نشد. در مقادیر بالاتر از پنج نشانه

ژادهای کاسپین و ژنتیکی ن هایهای فتوتیپی توجیه کرد. احتمالاً نسبت شباهتتغییر را نیز شاید به توان با تشابه محل پرورش و شباهت



 

 

. مشابه چنین (Abdoli et al., 2019)گردد کرد به دلیل وجود نیای مشترک این دو نژاد است که ریشه هر دو نژاد به اسب نسایی باز می

طالعه ، در مشوری نسبت به دیگر نژاهای مورد بررسی، در یک گروه و مجاورت یکدیگر قرار گرفتندنتایجی که در آن نژادهای عرب و دره

(، نژادهای عرب 2021( مشاهده شد. در مطالعه یوسفی مشعوف و همکاران )2020( و کاسگروو و همکاران )2019صادقی و همکاران )

(، اما با =2Kاصیل و کرد با شباهت بسیار بالای ژنتیکی نسبت به یکدیگر در مقابل اسب تروبرد در یک گروه مشترک قرار گرفتند شد )

 =3Kو  =2K(، در 2023(. در مطالعه موسوی و همکاران )=3Kهای نژادی دو نژاد ایرانی به شدت احساس شد )، تفاوتKر افزایش مقدا

راستا با مطالعه حاضر گزارش شد. در تحقیق دیگری که به بررسی شباهت ژنتیکی نژادهای مختلفی شباهت دو نژاد کاسپین و کرد هم

تکه( آمیختگی ژنتیکی با نژاد عرب داشتند اما در یک خوشه جدا و مشابه قرار یی )کاسپین و آخالنژادهای آسیا =2Kپرداخت، هر چند در 

های مختلا را مورد بررسی قرار داد، نژاد از اسب 16( که 2021پور نعنایی و همکاران ) . در مطالعه اسدالله(Jun et al., 2014)گرفتند 

در  =5Kهای مختلا در ی خود قرار گرفتند. نسبت انتساب هر یک از نژادها به خوشههای اختصاصتکه و عرب در گروهنژادهای آخال

های ها با فواصل جغرافیایی و محیطبندی جمعیتنمایش داده شده است. نتایج حاصل از این مطالعه نشان دهنده مطابقت خوشه 2جدول 

بندی در یابند، در هر سطح از خوشهلی و غربی کشور پرورش میپرورشی آنها است. نژادهای کاسپین و کرد که به ترتیب در مناطق شما

ژنتیکی  هایشوری و عرب نیز به دلیل تفاوت در مناطق جغرافیایی خوشهبندی شده و هر یک از نژادهای ترکمن، درهخوشه یکسانی طبقه

 را تشکیل دادند. ایجداگانه
 

 

 

 (=5K)ها در پنج خوشه استنباط شده زان عضویت هر یک از جمعیتمی .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 یک خط  Structureافزار توسط نرم Q)نمودارهای مربوط به برآوردهای مقادیر  Kمقدار بررسی شده از  10های مختلا در میزان انتساب به خوشه .4شکل 

 .خوشه است Kقطعه رنگی تقسیم شده نشان داده شده که طول آن نشانگر سهم هر کدام از  Kعمودی که به 
 

اسب از  814های اتوزومی برای بررسی ساختار ژنتیکی SNP( با استفاده از 2013ای که توسط پترسون و همکاران )گسترده در مطالعه

های مورد بررسی انجام شد و فواصل ژنتیکی بین جمعیت Parsimony ،FSTنژاد مختلا صورت گرفت، نتایج حاصل از محاسبات  36

ای از نژادها دارد. سطون پایین اختلاف جمعیتی بین نژادهایی نشان داد که روابط میان نژادها عمدتا منشا جغرافیایی و تاریخی شناخته شده

نوتیپی ثر بزرگ جمعیت دارای سطح بالایی از تنوع ژنتیکی یا فکه روابط نزدیکی با فرآیند توسعه نژادی، و بین آنهایی که به دلیل اندازه مو

هایی که تحت فشار انتخاب، گردنه بطری قرار گرفته بودند وآنهایی که جمعیت بسته طولانی درون نژادی داشتند مشاهده شد. جمعیت

که  Equine SNP70K BeadChipاستفاده از  ( با2017مدتی داشتند از تنوع ژنتیکی کم برخوردار بودند. در پژوهش المرزوک و همکاران )

شده در برای بررسی تنوع ژنتیکی سه زیرشاخه اصلی اسب عرب )سگلاوی، کُهیلان و حَمدانی( انجام دادند، هتروزیگوسیتی مشاهده

بود  05/0تا  02/0بین  (FIS)خونی گزارش شد. ضریب هم 31/0تا  30/0، هتروزیگوسیتی مورد انتظار بین 32/0تا  30/0ای بین محدوده

 05/0FSTهای عرب سوریه است، همچنین تمایز ژنتیکی بین این سه تیره را بسیار پایین )که نشان دهنده تنوع ژنتیکی بالا درون اسب

 د دارد.های عرب و اسب پرزوالسکی وجوبندی سلسله مراتبی نشان داد که تمایز آشکاری بین اسب( گزارش کردند. نتایج حاصل از خوشه>

 

 کل ژنوم (LD)الگوی عدم تعادل پیوستگی 

در بین  SNPجهت نمایش میزان کاهش الگوی عدم تعادل پیوستگی، اطلاعات مربوط به فرآیند حاصل از نتیجه ژنوتایپ تمام نشانگرهای 

در بین نژادها بیشتر از  LDمشخ  است فاز  1گونه که از نمودارهای اسب بومی مورد بررسی قرار گرفت. همانو داخل تمامی جمعیت

با کاهش شدیدی را تجربه کرده و این میزان افت تا فاصله بین  bp400در بین تمام نژادها در فاصله زیر  LDباشد. فاز داخل نژادها می

کمن، کاسپین و کرد شوری و عرب در تمامی فواصل ژنتیکی بیش از نژادهای تردر نژاد دره r²ادامه دارد. در داخل نژادها میزان  5/0تا  4/0

خونی و کاهش اندازه موثر جمعیت شوری و عرب حاکی از سطح بالای همهای درهمحاسبه شده برای جمعیت LDباشد. مقادیر بالای می



 

 

یزان م شوری و عرب که بیشترین شباهت فنوتیپی را در بین نژادهای بومی با یکدیگر دارندباشد. با توجه به دو نژاد درهدر این دو نژاد می

LD  دو نژاد مذکور با یکدیگر تفاوت چندانی نداشته و با رجوع به مقادیر برآورد شده حاصل از میزان مقدارFIS  درون نژادها سطح بالایr² 

صله ( با افزایش فا2010( و کوربین و همکاران )2009بینی و دور از انتظار نبود. براساس گزارش وید و همکاران )شوری قابل پیشنژاد دره

 هایدر جمعیت LDیابد. روند کاهش کاهش می 2/0به  6/0از  r²در نژادهای مختلا اسب، مقدار  (Mb)باز مگا جفت 5/0بین نشانگرها تا 

کمی خواهد بود و به طورکلی تفاوت  پیوستگی تعیین کنندة توان شناسایی جایگاه صفات مختلا با در نظر گرفتن سطح بهینه عدم تعادل

 هموزیگوسیتی، رانش ژنی و اثر ناشی از فشار انتخاب در چون: نسبت نوترکیبی، میزانعوامل مختلفی هم ها بهکروموزوم LDدر میانگین 

 .(Qanbari et al., 2010)هر کروموزوم بستگی دارد 

نژاد کاسپین حاکی از بیشتر بودن اندازه موثر این جمعیت از دیگر نژادهای مورد  LDآشکار است که سطح پایین  5شکل با توجه به 

در مطالعه آنها اندازه موثر جمعیت  ( بود،2013باشد. نتایج بدست آمده از این تحقیق مشابه نتایج مطالعه پترسون و همکاران )بررسی می

توان برای شناسایی نقاط مرتبط به دست آمده برای نژادهای بومی مورد بررسی می LDبود. با آگاهی از میزان  346و عرب  351 کاسپین

. عکس چنین نتایجی در تحقیق زندی و های ژنتیکی و بهبود صفات دخیل در عملکردهای ورزشی و اقتصادی استفاده بردبا بیماری

و همخونی نژاد کاسپین در مقایسه با نژاد ترکمن  (LD)، نتایج حاصل از پژوهش آنان نشان داد که سطح گزارش شد (2014)همکاران 

های استفاده از رشته( که با 2018آبادی و مرادی  )بالاتر و در نتیجه اندازه موثر کمتری نسبت به نژاد ترکمن داشت. در پژوهش خلعت

تکه، عرب، کاسپین، مغول و تاروبرد صورت خونی و اندازه موثر جمعیت نژادهای آخالبرای تخمین میزان هم (ROH)ژنومی  1هموزیگوت

بود.  278/0-308/0و  278/0-294/0شده در نژادهای مذکور به ترتیب در دامنه گرفت، میانگین هتروزیگوسیتی مورد انتظار و مشاهده

در نتایج باشد. )نژاد تاروبرد( در نوسان می 166/0)نژاد مغولی( و  003/0خونی نشان داد که مقادیر این شاخ  بین محاسبه ضریب هم

ین، اندازه موثر خونی پایهای نژاد آسیایی، نژاد کاسپین با وجود تنوع ژنتیکی مناسب و ضریب همتحقیق آنان مشخ  شد که در بین اسب

( به منظور شناسایی 2021پور نعنایی و همکاران )در پژوهش اسدالله .باشدیر نژادهای مورد مطالعه در تحقیق مذکور کمتر میآن نسبت به سا

تکه نسبت به برخی نژادها کمتر بود. همچنین در نژاد آخال (ROH)های هموزایگوت خونی ژنومی گزارش شد که میانگین تعداد رشتههم

تکه نسبت به نژادهای های جدید نژاد آخالخونی است، در نسلدهنده همکه نشان kb1000ای هموزایگوت کمتر از همیانگین تعداد رشته

 ترین میزان عدم تعادل پیوستگی در تمام فواصل ژنوم مربوط به ترتیبدیگر و عرب بیشتر بود. در کل، در نتایج آنان گزارش شد که بیش

( نیز بالاترین مقدار عدم تعادل پیوستگی برای 2023تکه بود. در مطالعه نصیرپور و همکاران )دبرد و آخالمتعلق به نژادهای تروبرد، استاندار

 گزارش شد. 28و  8، 17، 23، 30، 4، 3های و برای نژاد کاسپین در کروموزوم 8و  30، 25، 28، 3های نژاد کرد در کروموزوم

                                                           
1. Run Of Homozygosity 



 

 

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

 

 (ROH)  های هموزیگوترشتهوتحلیل تجزیه

خونی فردی برای هر نژاد به ترتیب مربوط به اسب عرب اصیل، ترین ضریب همبا انجام آنالیزهای ژنومی مشخ  شد که میانگین بیش

(. نمودار ویولون دو نقطه پرت و خارج از گروه را در نژادهای کرد و کاسپین شناسایی 5باشد )شکل شوری، کرد، ترکمن و کاسپین میدره

خونی، به عنوان افراد ناخال  و خارج نژاد شناسایی شدند. با این حال، مربوط به هم PLINKافزار استفاده از محاسبات نرمکرد. این نقاط با 

با توجه به اطلاعات محدود شجره و کتاب تبارنامه موجود در دو نژاد کرد و کاسپین، امکان تعیین اجداد مشترک افراد در دو نژاد مذکور 

شوری نسبت به دیگر نژادها دارای های مورد بررسی، تنوع اسب درهمشخ  است در بین نمونه 5ه که از شکل شماره گونمسیر نبود. همان

خونی در نژادهای مورد بررسی باید خاطر نشان کرد مقادیر بدست آمده برای ترین مقدار بود. در تفسیر نتیجه حاصل از مشاهده همبیش

خونی در نژاد عرب اصیل به علت بسته شدن کتاب تبارنامه در باشد. زیرا بالا بودن میزان همو طبیعی مینژادها تا حدود زیادی قابل انتظار 

وان تهای مختلا است. از طرفی نیز با مشاهده نمودار زیر میها با وجود تیره، انسجام و مدیریت صحیح آمیزش در بین اسب1355سال 

 FISگونه که مشخ  است مقدار میانگین ر نژاد عرب اصیل صورت گرفته پی برد. همانبه میزان فشار انتخاب که طی قرون متمادی ب

مورفیسم در این نژاد است. همچنین، نحوه و حاکی از بالا بودن میزان هتروزیگوسیتی و پلی در جمعیت کاسپین کمتر از بقیه نژادها بود

ونی خها است. در تکمیل نتایج حاصل از تخمین همنژادی به این جمعیتشوری بیانگر ورود خون خارج ساختار نمودار نژادهای کرد و دره

تبر ها با تبارنامه مشخ  و معنژادهای ایرانی باید خاطر نشان کرد با وجود اینکه نژاد کاسپین به همراه اسب عرب اصیل جزو اولین اسب

ط اند. در پژوهشی که توسه ژنی این نژاد ورود پیدا کردههای ناخالصی به خزاناست، اما در سالیان گذشته به دلیل جمعیت کم آن اسب

خونی نژادهای صورت گرفت، میزان هم SNPنژاد مختلا با استفاده از نشانگرهای  36اسب از  814( بر روی 2013پترسون و همکاران )

نی نژاد کاسپین با نتیجه این تحقیق خو( گزارش شد که میزان هم015/0( و )-022/0(، )033/0تکه را به ترتیب )عرب، کاسپین و آخال

نسبت به اسب  Mb6کمتری معادل  ROH( جمعیت اسب کرد 2021برای همین نژاد تفاوت معناداری دارد. در مطالعه یوسفی و همکاران )

برد گزارش روخونی به ترتیب برای اسب عرب اصیل، کرد و تترین مقدار ضریب همعرب اصیل و تروبرد داشت. در آن مطالعه میانگین کم

با توجه به آنالیزهای آماری و تفسیر نتایج به دست آمده مشخ  داری با نتایج حاصل از پژوهش حاضر متفاوت بود. شد که به طور معنی

اظهار  توانیم نژاد کاسپین از تنوع ژنتیکی بالایی برخوردار است واسب خونی گزارش شده، مقدار همو  کوچکی ژن خزانه رغمیعلشد که 

 نیدر ب یتیگوسیهتروز بیضر نیبالاتر یدارا یسازیاهل اولیه شده از مناطقمشتق ینژادها ی، تمامات رانش ژنتیکیاثر یبه استثنا کرد



 

 

کند که صرف نظر از منشاً ژنتیکی در کل نتایج حاصل از مطالعات پیشین تایید می .(Warmuth et al., 2011) هستند یوانیح ینژادها

حیوانات و شناخت الگوهای آمیزشی، تنوع موجود در جمعیت نژادهای اسب تحت تاثیر جنسیت آنهاست که احتمالاً به دلیل وجود جریانات 

 ,.Petersen et al)اده از آنها به عنوان وسیله جابجایی بوده است سازی و استفهای طولانی فرآیند اهلیها در طی سالژنی بین جمعیت

2013). 

 

 
 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 روابط بین های بومی ایران مییک تجزیه و تحلیل در ژنوم اسبدهنده مطالعه انجام گرفته نشان

بهبود عملکرد و سلامت  ای دردستاوردهای مهم است که کاربرد گسترده یابی و تکثیر ژنوم اسب یکی ازکند. توالینژادهای ایرانی فراهم می

ها در سطح ژنوم SNPدارد. این تحقیق با بررسی تفاوت فراوانی  و مولکولی با دیگر پستاندارانهای تکاملی تفاوت حیوان و نیز درک بیشتر

و سپس شناسایی ساختار دقیق نژادهای بومی صورت گرفت. در این پژوهش با توجه به این  Equine SNP 70kاسب با استفاده از تراشه 

های بومی را نشان های مذکور توانست ساختار جمعیتروش رده شد و کلیههای مختلفی برای بررسی ساختار جمعیت به کار بکه از روش

های مختلا و نژادهای متفاوتی ها نژادهای ایرانی از اکوتیپکه با وجود افراد خال  در این جمعیت داد نشاندهد، نتایج به دست آمده 

ه هرحال در بررسی نژادهای بومی به صورت مجزا مشخ  شد که باشند که در مقایسه با یکدیگر اشتراک ژنتیکی زیادی دارند. اما بمی

 گیرند.ای قرار میهای جداگانهاین نژادها نیز با یکدیگر متفاوت بوده و درخوشه
 

 تشکر و قدردانی

اری ما را ی های ژنومی مربوط به این تحقیقهای مو و دادهاز پرسنل و کارشناسان محترم فدارسیون سوارکاری ایران که در تهیه نمونه

 گردد.کردند، تشکر و قدرانی می
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Survey of population structure and linkage disequilibrium pattern of Iranian 

native horse breeds by SNP markers 

 

Introduction: The 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 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. 
Keywords: Iranian native horses, Genetic diversity, linkage disequilibrium, Runs of homozygosity, single nucleotide 

polymorphism markers. 


