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توسعه  برایانتخاب را  نيروی نژادهای اسب طول فرآيندهای انتخاب طبيعی و مصنوعی،در 

شده اين امر منجر به تنوع زيادی در بين نژادهای مختلف . اند های مطلوب تجربه کرده ويژگی

توليد مثل و  در بسياری از صفات فنوتيپی مانند اندازه بدن، ترکيب عضله، سرعت رشد، است که

های انتخاب مرتبط با صفات  نشانهبررسی  پژوهشهدف از انجام اين . رفتار با يکديگر متفاوت هستند

از  ،در اين مطالعه. باشد میهای اسب  کننده اندازه بدن و نيز عملکرد ورزشی در نژاد کنترل

روش های انتخاب از  برای بررسی نشانه. استفاده شدراس اسب  66 يابی کل ژنوم های توالی هددا

برای صفت . شداستفاده  (XP-CLR)ی تيجمع نيمرکب ب يینما نسبت درست و( Fst)تثبيت شاخص 

بررسی  .گرفت انجاممطالعه ژنتيکی بر مبنای اندازه کوچک بدن نژاد پونی دبائو اندازه بدن، 

 برای قد کوتاه در اين جمعيت FGFR1به ژن مربوط  نشانه انتخابترين  مهمژنتيکی نشان داد که 

علاوه بر اين، چهار جايگاه ژنومی ديگر در . اند بودهطی ساليان متمادی تحت انتخاب  باشد که می

های  بررسی نشانه. بودندتوسعه اندازه بدن  ارتباط با شناسايی شد، که در 0و  3، 1های  کروموزوم

نژاد اسب  بر مبنای عملکرد ورزشی برثر ؤهای کانديد م در ارتباط با شناسايی ژن انتخاب

در عملکرد ورزشی اين نژاد  ACTA1نشان داد که ژن  واکاوی ژنتيکی. انجام گرفتهانوواريان 

جايگاه  علاوه بر اين، سه. دارد همخوانی، که با نقش آن در جمعيت انسانی دارای اهميت است

 در عملکرد فيزيکی اسب موثر توانند می، که گزارش شد 11و  0های  ژنومی ديگر نيز در کروموزوم

درک روشنی از پايه ملکولی مربوط  توانند پژوهش میشده در اين گزارش های کانديد  ژن. باشند

 پژوهشنتايج حاصل از اين . نمايندايجاد  را به صفات اندازه بدن و عملکرد ورزشی در اسب

های اصلاح نژادی اسب  ر برنامهدمعماری ژنتيکی صفات  رابطه بادر  ديدگاه جديدی دتوان می

 .ايجاد نمايد
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های اوراسیا  هایی است که در دشت ترین گونه اسب یکی از کهن

سال قبل اهلی شده است و از نظر  0333-0333در حدود 

وجود دارد  ها تمام سرزمینپراکنش جغرافیایی تقریباً در 

(Petersen et al. 2013 .) شواهد باستان شناسی نشان داده است

( اجداد ایرانیان امروزی)ها وسیله آریایی که اهلی کردن اسب به

ها از اسب برای  آن(. Mostafavi et al. 2020)شروع شده است 

مقاصد مختلفی از قبیل کشاورزی، حمل و نقل و منبع غذایی 

ها با استفاده از انتخاب و اصلاح نژاد آریایی. کردندده میاستفا

اند نژادهای گوناگونی از اسب با خصوصیات متمایز را ایجاد کرده

(Moazemi et al. 2020 .) نژادهای ایرانی امروزی و مدرن اسب

داغ، باغ و قره، ترکمن، قرهPersian Plateauهای به پنج گروه اسب

Persian Arab  شوند بندی می کاسپین تقسیمو پونی(Mostafavi 

et al. 2020 .) اعتقاد بر این است که نژادهای اسب مدرن دنیا از

یا  2؛ پونی تیپ Celticیا پونی  1پونی تیپ )چهار تیپ اصلی 

که از ( 2؛ اسب تیپ Plainیا اسب  1؛ اسب تیپ Tundraپونی 

د اناند مشتق شدهآمریکای شمالی به آسیا مهاجرت کرده

(Mostafavi et al. 2020 .)علاوه، فرض بر این است که اسب  به

یا از هر دو تیپ منشا  2یا تیپ  1سبک مدرن باید از اسب تیپ 

در بین نژادهای اسب مدرن گوناگون در جهان، گروه . گرفته باشد

( استخوانی)و پونی کاسپین هم از نظر آناتومیکی ( باغقره)ترکمن 

 2و  1ترتیب خیلی مشابه با اسب تیپ  هو هم از نظر ساختاری ب

فرضیه پیشنهادی دیگر این است (. Moazemi et al. 2020)هستند 

. عرب است( proto-type)که پونی کاسپین جد پیش تیپ 

عنوان منشا  توان این اسب را بهبنابراین، بر اساس این فرضیه می

 (.Mostafavi et al. 2020)های مدرن در نظر گرفت بیشتر اسب

ها محسوب  در صنعت دامپروری، اسب یکی از ارزشمندترین دام

که در برخی از موارد قیمت یک رأس اسب  طوری شود به می

انتخاب . کند اصیل با قیمت چند ده راس گاو ممتاز برابری می

این حیوانات ایفا کرده بهبود عملکرد مصنوعی نقش مهمی را در 

شدید در نژاد هانوواریان، های  برای مثال با اعمال انتخاب. است

های اسب  عنوان یکی از بهترین نژاد های این نژاد به امروزه اسب

موجود در دنیا جهت حضور در مسابقات ورزشی و انجام 

 Hamann and Distl 2008; Schröder)باشند  حرکات نمایشی می

et al. 2012.)  همچنین پرورش دهندگان اسب تروبرد سعی

رین نریان که قابلیت بالایی در مسابقات ورزشی اند که از بهت کرده

البته  .گیری با مادیان این نژاد استفاده کنند اند جهت جفت داشته

طور طبیعی در شرایط  هایی از اسب نیز وجود دارد که به نژاد

اند و امروزه خصوصیات  مختلف جغرافیایی سازگاری پیدا کرده

های دبائو در  ل پونیبرای مثا. دهند منحصر به فردی را نشان می

های کوهستانی مربوط به جنوب  های متمادی در قسمت طی قرن

نواحی . اند رشد و تکامل پیدا کرده( گوآنجی)این کشور 

العبور مربوط به این مناطق سبب ایجاد  سنگلاخی و صعب

های حرکتی، اندازه و وزن بدن این نژاد شده  تغییراتی در اندام

های دبائو دارای وزن کم، دست و  پونیکه امروزه  طوری به. است

پاهای کوتاه و ضخیم بوده که این حیوان را قادر به زندگی در 

 (.Jiang et al. 2011)مناطق کوهستانی کرده است 

اخیر  های سال در مولکولی یها کیتکن از استفادهاز سویی دیگر، 

 ای گسترده کاربرد شده، حفاظتو  یبوم جانورانجهت مطالعه 

  دست اطلاعات به میزان(. Mahmoodi et al. 2018) است یافته

 ارزیابی قابل پارامترهای از یکی ژنتیکی، های کیتکنآمده از این 

 بین ژنتیکی های تفاوت درک و مختلف های جمعیت مطالعه برای

 .Mohammadabadi 2017; Esfandiari et al) هاست جمعیت

 یهاکیتکن از استفاده با یبوم ینژادها مطالعه ن،یهمچن .(2020

 است دیمف ها آن یبند طبقه یبرا و مهم اریبس یملکول

(Alinaghizadeh et al. 2007; Moazeni et al. 2016a .)حفاظت 

 باشد، خاص ینژادها یکیژنت منابع از یقیعم دانش اساس بر دیبا

 ینژادها یکیژنت اتیخصوص نییتع و ییشناسا یبرا تلاش لذا

 Askari et al. 2010; Moazeni) دارد تیاهم اریبس یمحل و یبوم

et al. 2016a )شرفتیپ یبرا یاساس عنصر کی یکیژنت تنوع 

 یطیمح طیشرا به یسازگار و تکامل ها،تیجمع حفظ ،یکیژنت

 ;Mohammadabadi et al. 2017) باشد یم مختلف و رییمتغ

Ghasemi et al. 2010 .) پویش کل ژنوم ها یکی از این تکنیک 

های ژنومی کنترل کننده  با هدف یافتن مکان این تکنیک. است

آمد برای تحلیل مولکولی  کار راهبردهایصفات کمی یکی از 

و در این میان ظهور . صفات دارای مکانیسم توارثی پیچیده است

برای را یابی انقلابی شگرف  های نسل جدید توالی تکنیک

-Kharrati) ده استوجود آور هب را مطالعات صفات در سطح ژنوم

  مقدمه
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Koopaee et al. 2019).  اسب که یکی از صفت اندازه بدن در

شمار  همعیارهای اصلی برای تعیین کارکرد و ارزشیابی حیوان ب

مطالعه . باشد مطرح میچند ژنی عنوان یک صفت  هرود، که ب می

نژاد اسب  11چند شکلی نوکلئوتیدی مربوط به  های ژنوتیپ

های موجود در چهار ژن  تنها چندشکلینشان دادند که  مختلف

LCORL، 2HMGA ، ZFAT  و نیزLCORL/NCAPG  30حدود 

درصد از کل واریانس مربوط به تنوع در اندازه بدن اسب را 

مطالعه پویش  .(Makvandi-Nejad et al. 2012) دنکن کنترل می

 نشان داد کهراس اسب متعلق به نژاد فرانسوی  1311روی  ژنومی

که بخش  وجود دارند 9و  0های شماره  روی کروموزوم QTLدو 

از تنوع در اندازه بدن را توجیه ( درصد 13حدود )قابل توجهی 

 دیگری که بردر مطالعه  .(Signer-Hasler et al. 2012) دنک می

نژاد متفاوت  02راس اسب از نژاد هانووریان و نیز  210روی 

ترین  عنوان مهم به LCORLژن  مشخص شد که انجام شد، دیگر

های مختلف اسب  ژن کاندید جهت کنترل اندازه بدن در نژاد

 02 یرو برپژوهش نتایج (. Metzger et al. 2013)باشد  مطرح می

داد که یی نشان ایتانزان یها اسبدر صفت مرتبط با اندازه بدن 

وجود جهش تک نوکلئوتیدی موجود در ناحیه تنظیمی ژن 

LCORL در ارتباط با که  شود سبب بروز تنوع در بیان این ژن می

 باشد ها در دوران رشد حیوان می چگونگی رشد استخوان

(Staiger et al. 2016 .)مهم در ارتباط با صفات  کاندید ژن هد

های نژاد خالص اسپانیایی  اسب در اندازه بدن و حرکت

های  ژنده است که شامل شگزارش ( آندالوسین)

LCORL/NCAPG ،2HMGA ،31USP ،MECR ،1A24COL، 

MGP،B184FAM ،R1PTH ،K3KLF  1وSGK باشد  می

(Sevane et al. 2016.) 

و  LCORLهای موجود در ژن  چند شکلی ها اگرچه در پژوهش

DMRT3  نقش مهمی در ایجاد تنوع در صفات مرتبط با اندازه بدن

 استهای موجود در جهان داشته  در نژادهای متعددی از اسب

(Moazemi et al. 2020; Mostafavi et al. 2020)،  در این اما

بعضی از نژادهای کوچک جثه میان نتایج متفاوتی نیز در رابطه با 

تک با استفاده از اطلاعات حاصل از نشانگرهای . وجود دارد

مشخص نژاد  00راس اسب متعلق به  320نوکلئوتیدی مربوط به 

داری  ارتباط معنی LCORLژن  های موجود در چند شکلی شد که

 مشخص شد که علاوه بر این با تنوع موجود در اندازه بدن ندارد

در ایجاد تنوع را نقش مهمی  3TBXهمراه  به 2HMGAژن کاندید

 اخیراً .(Kader et al. 2015) در صفات مربوط به اندازه بدن دارند

عنوان  تواند به می ANKRD11که ژن ند نشان دادنیز پژوهشگران 

های مینیاتور آمریکایی و در رابطه  یک ژن کاندید جدید در اسب

با توجه  (.Al-Abri et al. 2018) باشدمطرح با تنوع اندازه بدن 

های مختلفی پیش روی  های انجام شده هنوز پرسش به پژوهش

بنابراین . باشد دهندگان این حوزه مطرح می پژوهشگران و پرورش

های انتخاب در  تباط با بررسی نشانهنتایج این مطالعه در ار

های کاندید مرتبط با  نژادهای مختلف اسب برای شناسایی ژن

تواند راهگشای مفیدی برای این  اندازه بدن و عملکرد ورزشی می

   (.Asadollahpour Nanaei et al. 2020) حساب آید زمینه به

 

راس اسب  30کل ژنوم تعداد  یتوال یها پژوهش داده نیدر ا

دانلود و مورد استفاده  NCBI گاهیپا قینژاد از طر 10مربوط به 

 1جدول . (https://www.ncbi.nlm.nih.gov) قرار گرفت

های مورد استفاده در این پژوهش را نشان  جزییات بیشتری از داده

 FastQCشده توسط برنامه  یابی یتوال های داده تیفیک. دهد می

 وهر باز  امتیازمانند، پارامترهایی  در این مرحله. شد یبررس

 یمحتوا ،هر خوانش در GC یحتوام ه،یدر هر باز پا GC یمحتوا

N هر خوانشاندازه قطعات خوانده شده در  عیدر باز، توز، 

 .ی مورد بررسی قرار گرفتسطوح تکرار هر توال

 با ژنوم مرجع  ها گذاری خوانش دانلود ژنوم مرجع، نقشه

 جفت 01 راییابی ب ، فرآیند نقشهانجام مرحله کنترل کیفیپس از 

. انجام شد(  YوX )های جنسی  مکروموزونیز کروموزوم اتوزوم و 

های کوتاه با ژنوم مرجع ابتدا اخرین نسخه  ردیفی توالی برای هم

. دانلود شد Ensemblاز سایت  (Ensembl 95)ژنوم مرجع اسب 

و  bwtswتفاده از الگوریتم بندی ژنوم مرجع با اس شاخص

یابی شده با ژنوم مرجع با استفاده از  های توالی گذاری نمونه نقشه

BWAدر محیط برنامه  MEM الگوریتم
 . انجام شد  

 

                                                           
1 Burrows-Wheeler Aligner 
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 NCBIهای ژنوم دانلوده شده از پایگاه  اطلاعات نمونه -1جدول 

 تیپنوع  تعداد کشور نوع نژاد شماره

 پونی 11 چین دبائو 1

 اسب 0 ترکمنستان تکه-آخال 2

 پونی 1 آمریکا مینیاتور آمریکایی 0

 اسب 2 خاورمیانه عرب 0

 اسب 0 فرانسه فریبرگر 0

 اسب 0 آلمان هانوواریان 0

 اسب 0 آلمان خونگرم-اسب آلمانی 1

 اسب 1 برزیل مارچادور-مانگالارگا 3

 (کاری)سنگین  1 فرانسه پرچرون 9

 اسب 0 آمریکا کوارتر 13

 اسب 2 آلمان-پرتقال سریا 11

 اسب 23 آمریکا استانداردبرد 12

 اسب 1 آمریکا تنسی 10

 اسب 11 آلمان تروبرد 10

 پونی 1 مشخص نشده مونگلیا 10

 پونی 1 روسیه یاکوتیان 10

 

SAM با پسوندگذاری شده  نقشه یها لیفا در نهایت
با استفاده    

BAMبا پسوند  ینریبا لیبه فا Samtoolsافزار  از نرم
 لیتبد  

در این فرآیند، با استفاده از  .(Li and Durbin 2009) ندشد

های تک نوکلئوتیدی طی ریختی شناسایی چند، BAMهای  فایل

با کمک  PCR duplicatesحذف . 1مراحل زیر انجام پذیرفت 

 Picard (https://github.com/broadinstitute/picard) برنامه

-گذاری مجدد موضعی اطراف حذف و اضافه نقشه. 2 .شدنجام ا

این  ها، گذاری خوانش نقشه بهینه کردنمنظور  های کوچک ژنوم به

در  RealignerTargetCreatorمرحله با استفاده از ابزار 

. 0. انجام شدGATK v3.8 (Genome analysis toolkit )برنامه

های کیفیت بازها با استفاده ابزارهای کردن مجدد نمرهکالیبره

BaseRecalibrator و PrintReads شده در برنامه (Genome 

analysis toolkit)v3.8  GATK. های تک ریختی، چنددر نهایت-

در برنامه  UnifiedGenotyperنوکلئوتیدی با استفاده از ابزار 

GATK نددست آمد هب . 

های مورد مطالعه  ی روابط فیلوژنتیکی بین جمعیتبررس منظور به

در روش اتصال . استفاده شد( NJ)از روش اتصال مجاورین 

 (version 7) افزار مجاورین، برای رسم درخت فیلوژنی از نرم

                                                           
1 Sequence Alignment/Map 
2 Binary Alignment Map 

Mega منظور رسم درخت فیلوژنی با استفاده از  به. استفاده شد

تکرار بوت استراپ جهت ارزیابی درخت  13333افزار فوق،  نرم

های اصلی جهت  لفهؤتحلیل م. کار گرفته شد تشکیل شده به

 افزار و نیز نرم PLINKکمک  ها به شناسایی ارتباط بین جمعیت

GCTA انجام شد (Price et al. 2010 .) 

دستیابی به ساختار جمعیت های  یکی از روش Admixture مدل

در این مطالعه از این  .باشد میکل ژنوم ارائه  های داده با استفاده از

های آللی تصحیح شده جهت آنالیز ساختار  مدل و فراوانی

افزار  فایل ورودی نرم. های ژنتیکی مورد استفاده قرار گرفت داده

Admixture  به فرمتPLINK (file.bed ) تهیه شد و مقادیر

مرتبه  1به تعداد ( 0های فرض شده تعداد جمعیت)  Kمختلف

(K=2, K=3, K=4,… K=8 ) تکرار بوت  13333و همراه با

 میزان همخونی با استفاده از. دشانجام ( در هر مرتبه)استراپ 

ROH)برآورد هموزیگوت ژنومی 
عنوان معیاری مناسب در  به( 0

منظور  به .شدبرآورد همخونی واقعی در سطح ژنوم محاسبه 

افزار  های مورد بررسی از نرم مطالعه سطح همخونی در جمعیت

PLINK  کیلو  1333کیلو باز و بالاتر از  133و دو دامنه بالاتر از

نمودار تغییرات تعداد و . باز، برای هر نژاد اسب استفاده شد

                                                           
3 Number of populations (K) that was assumed 
4 Runs of homozygosity (ROH) 
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 افزار ها در بین نژادهای مختلف با استفاده نرم ROHمتوسط طول 

(https://www.r-project.org/) R رسم شد. 

و شناسایی  هـا جمعیـترای بررسـی سـطح تمـایز بـین ب

در این . دشاستفاده  Fstروش شاخص تثبیت های انتخاب، از  نشانه

های چندشکلی ژنتیکی  ارزیابی تفرق جمعیتی بر پایه داده ،روش

بدون )صفر توانند بین  های حاصل می ارزش. گیرد صورت می

تفاوت کامل، که هر جمعیت برای آلل متفاوتی ) یکتا ( تفاوت

 .متغیر باشد (اند فیکس شده

جهت شناسایی   Vcftoolsافزار و نرم Fstدر این مطالعه از آماره 

 Weir and)های تحت انتخاب مورد استفاده قرار گرفت  نشانه

Cockerham 1984 .)دلیل اینکه انتخاب علاوه بر  همچنین به

های سودمند، نشانگرهای مجاور را نیز تحت تاثیر خود  جهش

های انتخاب در سطح  دهد و نیز برای نمایش بهتر نشانه قرار می

بر اساس میانگین ارزش مربوط به  Fstهای  ژنوم، محاسبه ارزش

 . بازی در نظر گرفته شد کیلو جفت 03هر دامنه 

این روش بر اساس عدم تعادل پیوستگی و تفاوت فراوانی آللی 

در این آزمون فرض . باشد های دو جمعیت متفاوت می بین جایگاه

بر این است که فراوانی آللی دو جمعیت که از یک جمعیت 

قابل ذکر . کنند اند از توزیع نرمال پیروی می اجدادی مشتق شده

 CLRهایی مانند  قدرتمندتر از روش XP-CLRاست که روش 

(Nielsen et al. 2009 ) وTajima's D (Tajima 1989 ) جهت

های انتخاب بر اساس فراوانی آللی بین دو  پیدا کردن نشانه

های انتخاب  در این مطالعه جهت شناسایی نشانه. باشدجمعیت می

 .Chen et al)تحت لینوکس استفاده شد  XP-CLR v1افزار  از نرم

2010.) 

 

گذاری در برابر ژنوم  های ژنومی و نقشه نتایج کنترل کیفیت داده

 مرجع

نشان داد  FastQCافزار  ها با استفاده از نرم نتایج کنترل کیفیت داده

ها دارای شرایط مطلوبی  های ارزیابی کیفیت داده که پارامتر

. ها انجام نشد دادهباشند بنابراین ویرایش قابل توجهی بر روی  می

ردیفی با ژنوم مرجع  گذاری نشان داد که درصد هم نتایج نقشه

بود که نشان  90تا  30های مورد بررسی بین  برای تمامی نمونه

 . باشد یابی می دهنده دقت بالای مرحله نقشه

 بررسی ساختار ژنتیکی جمعیتنتایج 

نوکلئوتیدی از ریختی تک  میلیون چند 10/13در این مطالعه تعداد 

جهت بررسی . دست آمد هنژاد ب 10ژنوم اسب متعلق به  30

نژادهای مختلف اسب، آنالیزهای مختلفی  ساختار ژنتیکی مربوط به

های اصلی و نیز  لفهؤاز جمله رسم درخت فیلوژنی، تعیین م

درخت نتایج آنالیز . آنالیزهای ساختاری مختلفی انجام شد

 11ال مجاورین نشان داد که تمام بر اساس روش اتص فیلوژنتیکی

اند و با  راس پونی نژاد دبائو در یک خوشه ژنتیکی قرار گرفته

 -هانوواریان و آلمانیهای  نژاد. سایر نژادها متفاوت هستند

ها داشتند، که البته منطقی  خونگرم بیشترین شباهت را در بین نژاد

ان بوده و زیرا منشاء این دو نژاد از کشور آلم. رسد نظر می هب

دهد که تمام  نشان می 1شکل . تشابهات ژنتیکی فراوانی دارند

های مربوط به نژادهای تروبرد، استانداردبرد، فریبرگر، آخال  اسب

های ژنتیکی متفاوتی  طور مجزا در خوشه تکه و نیز نژاد عرب به–

خوبی  های اصلی به لفهؤنتایج حاصل از آنالیز م. اند قرار گرفته

که بیشترین فاصله  طوری به. دهد نژادها را نشان میتمایز بین 

. ژنتیکی بین نژادهای دبائو، استانداردبرد و تروبرد وجود دارد

های فیلوژنتیکی،  نتایج حاصل از این روش نیز همانند درخت

. کند خونگرم را تایید می-هانوواریان و آلمانیهمپوشانی دو نژاد 

در این روش نیز دو نژاد مونگلیا و یاکوتیان ارتباط ژنتیکی 

تکه و -های آخال نژاد . نزدیکی را نسبت به یکدیگر نشان دادند

عرب نیز با فاصله بسیار کم از یکدیگر قرار گرفتند که با توجه به 

 .باشدقابل توجیه می( خاورمیانه)منشاء آسیایی این دو نژاد 

 خونی بین نژادهای مختلف منتایج بررسی سطوح ه

منظور شناسایی ساختار ژنتیکی و  به Admixtureافزار  از نرم

یابی کل ژنوم  های حاصل از توالی گری در مجموع داده آمیخته

های  مشخص است پونی 2گونه که در شکل  همان. استفاده شد

باشند که  صورت یک رنگ می های فرضی به Kدبائو در تمام 

این نژاد در طی سالیان . باشد نژادی می دهنده خلوص نشان

همچنین در ارتباط با . صورت خالص باقی مانده است متمادی به

صورت خالص بوده و  نژاد مونگلیا نشان داده شد که این نژاد به

 . گری صورت نگرفته است آمیخته

  نتایج
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نمایش ارتباط ژنتیکی میان نژادهای اسب مورد بررسی با استفاده از  -1شکل 

های  های اصلی با استفاده از داده لفهؤتحلیل مو  (NJ)اتصال مجاورین روش 

 یابی مربوط به نژادهای مختلف اسب توالی

 

های  ، تمام افراد مربوط به نژاد استانداردبرد رنگ=0Kتا  =2Kاز 

اعمال  =0Kیکسانی را نشان دادند، اما زمانی که جمعیت فرضی 

 =3Kشد، افراد به دو رنگ متفاوت ظاهر شدند و این روند در 

بررسی ساختار ژنتیکی دو اسب عرب مورد  .نیز ادامه داشت

اند  صورت خالص نبوده استفاده در این مطالعه نیز نشان داد که به

(. =3Kتا  =2K)باشد  گری چندین نژاد می و حاصل از آمیخته

-نژادهای هانوواریان و آلمانینتایج حاصل از خوشه بندی 

صورت آمیخته از چند  دهد که این دو نژاد بهخونگرم نشان می

اند و نیز شباهت زیادی بین این دو نژاد  تشکیل شده( =0K)نژاد 

های تروبرد، ساختار ژنتیکی  اما در ارتباط با اسب. وجود دارد

ام صورت خالص در تم دهد که این نژاد بهاسنتنتاج شده نشان می

K 2در این مطالعه جمعیت فرضی . های فرضی بوده استK= 

 هاROHدر این مطالعه،  .را نشان داد (020/3) 1خطاکمترین 

های هموزیگوس تعریف شدند که  عنوان قطعاتی از ژنوتیپ به

کیلوباز بوده است  1333و  133ترتیب بلند تر از  ها به طول آن

شود تعداد مشاهده می 2گونه که در شکل  همان(. ب -2شکل )

باشد  خونی در یک جمعیت می که بیانگر سطح هم ROHقطعات 

                                                           
1 Cross-validation error 

. باشد در نژادهای تجاری اسب بسیار بالاتر از نژادهای دیگر می

های حاصل از این آنالیز نشان داد که نژاد سریا و پس از آن  یافته

. ها دارند را در بین جمعیت ROHتروبرد بالاترین تعداد 

جمعیت را از تعادل هاردی وینبرگ  ،دید انتخابیش راهبردهای

 که این حالت در موردده است شخارج و باعث افزایش همخونی 

همچنین این نتایج نشان داد که . نژاد بیشتر ملموس است این دو

مربوط به هر دو سطح، متعلق به نژاد پونی  ROHکمترین تعداد 

ژاد تحت انتخاب دهنده آن است که این ن باشد، که نشان دبائو می

 .مصنوعی برای اهداف خاص اصلاح نژادی نبوده است

 های تحت انتخاب مرتبط با اندازه بدن شناسایی جایگاه

های  در این روش افراد موجود به دو گروه تقسیم شدند، پونی

در گروه دوم قرار ( نژاد 10)دبائو در گروه اول و سایر نژادها 

 ومانتخاب در سطح ژن تحت های برای شناسایی بهتر نشانه. گرفتند

گیری  ، میانگین SNPهرجای در نظر گرفتن ارزش عددی  به

کیلو باز که در هر  03طول  به)مجاور  هایSNP های عددی ارزش

در این مطالعه، تنها آن .گرفت انجام( شدکیلوباز تکرار می 20

که دارای بالاترین سطح تفاوت بین گروهی بودند  Fstهای  ارزش

 .های انتخاب شناسایی و تعیین شدند عنوان نشانه به( 31/3سطح )

 و همچنینهای مرتبط با ژن آنتولوژی  آنالیز پس از انجام

ژن  000، تعداد (discovery rate False)تصحیحات مربوطه 

 (.0شکل )کاندید مورد شناسایی قرار گرفت 

، FGFR1 ،IGF2BP3های مهمی شامل  در این ارتباط ژن

IGFBP1 ،CLIP1 ،FOXO3 ،BMPR1B  وSCG5  مرتبط با اندازه

در رشد و تکامل سیستم  ها عمدتاً این ژن. بدن گزارش شدند

اسکلت بدن، رشد و نمو بافت های عضلانی و نیز تکامل سیستم 

 . عصبی بدن دخالت دارند

ژن کاندید، تفاوت  000نشان داد که تعداد  XP-CLRنتایج آنالیز 

بین دو گروه مورد آزمایش نشان  را در( 31/3سطح )داری  معنی

، FGFR1های  ژن Fstدر این روش نیز همانند روش . دهند می

SCG5  وBMPR1B های قوی در ارتباط با  حاوی سیگنال

 FBN2 ،HMGA1های  همچنین ژن. های بین گروهی بودند تفاوت

ثر ؤنیز که در ارتباط با صفات مختلف رشد م CABLES1و 

 قرار گرفته شد  هستند نیز مورد شناسایی 
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 های مختلف مورد مطالعه در جمعیت ROHروند تغییرات مقادیر  (ب Admixtureافزار  دست آمده از نرم هساختار ژنتیکی ب( الف -2شکل 

 

 
 مرتبط با اندازه بدنبرای صفات  XP-CLRو  Fstهای  توزیع ارزش -0شکل 

 

های تحت انتخاب مرتبط با خصوصیات  نتایج شناسایی جایگاه

 پرش و حرکات نمایشی در اسب

جهت مشخص کردن جایگاه های تحت انتخاب مربوط به این 

های  عنوان نژاد هدف و از نژاد صفات از نژاد هانوواریان به

فرد به  0)گروه کنترل عنوان  تکه و استانداردبرد به-فریبرگر، آخال

نژاد هانوواریان یکی از بهترین نژادهای . دشاستفاده ( ازای هر نژاد

باشد که در مسابقات بین المللی همیشه  اسب موجود در دنیا می

. باشد و نیز حرکات نمایشی می 1رکورد دار حرکات پرش، درساژ

ورد عنوان گروه م لذا جهت پی بردن به پتانسیل ژنتیکی این نژاد به

                                                           
1 Dressage 

در این مطالعه ابتدا (. Schröder et al. 2012)د شهدف انتخاب 

( 31/3دار  سطح معنی) SNP 030تعداد  Fstبا استفاده از روش 

سپس با  .ژن کاندید مورد شناسایی قرار گرفت 299متعلق به 

 ACTA1د که ژن کاندید شهای شناسایی شده مشخص  بررسی ژن

که در کروموزوم شماره یک قرار دارد دارای نشانه انتخاب 

 (.0شکل )باشد  داری بین دو گروه می معنی

ژن کاندید با سطح  003نشان داد که تعداد  XP-CLRنتایج روش 

انتخاب صفات حرکات رای نواحی تحت داری یک درصد ب معنی

نتایج ژن آنتولوژی نشان داد که . نمایشی در اسب وجود دارد
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تکامل ، 1های کاندید شناسایی شده در گروه های ژنی حرکت نژ

قرار  0و توسعه ساختار آناتومیک 0های تکاملی ، پروسه2سلولی

های بدن  گیرند که دارای ارتباط زیادی با توسعه و تکامل اندام می

های قوی  در این روش نیز سیگنال. باشد برای حرکات نمایشی می

 مانند روش)مورد شناسایی قرار گرفت  ACTA1از ژن کاندید 

Fst .)های مهم دیگری شامل  علاوه بر این ژنRYR2 ،IGF1R  و

ثری در توانایی بدن جهت حرکات ویژه ؤکه نقش م PPARDنیز 

 .  ورزشی دارد نیز مورد شناسایی قرار گرفت
 

 
 برای صفات XP-CLRو  Fstهای محاسبه شده برای  توزیع ارزش -0شکل 

 مرتبط با خصوصیات پرش و حرکات نمایشی در اسب

 

 PCAنتایج حاصل از آنالیزهای مربوط به رسم درخت فیلوژنی و 

طور کامل از سایر نژادهای مورد  نشان داد که نژاد پونی دبائو به

ای که با استفاده از  در نخستین مطالعه. بررسی تفکیک شده است

های دبائو جهت  دری پونیهای مربوط به قسمت میتوکن توالی

های اسب انجام شد،  تعیین روابط فیلوژنتیکی با سایر نژاد

صورت مخلوط با سایر نژادهای اسب  که این نژاد به دشمشخص 

اما با نگاه دقیق به نژادهای مورد (. Jiang et al. 2011)باشد  می

رسد که شباهت موجود بیشتر  نظر می هاستفاده در این مطالعه ب

هایی است که جهت  دلیل توزیع محدود دامنه جغرافیایی نمونه به

در این مطالعه . کار گرفته شده است بندی به آنالیزهای خوشه

                                                           
1 Locomotion 
2 Cell development 
3 Developmental process 
4 Anatomical structure development 

 0مانند نژادهای یونان)اند که  نویسندگان از نژادهایی استفاده کرده

( 1و ژنگدیان 0، مونگلیا، ژینی(استانی در جنوب کشور چین)

. سازی نژاد دبائو دارد ا منشاء اهلیفاصله جغرافیایی بسیار کمی ب

های  با استفاده از داده .Kader et al (2015) در مطالعه دیگری که

( SNP 65 Bead Chip)حاصل از نشانگرهای ملکولی با تراکم بالا 

تری انجام دادند، مشخص شد که نژاد  و نیز دامنه جغرافیایی وسیع

خوبی  به( ییلی و مونگلیا)همراه دو نژاد چینی دیگر  پونی دبائو به

 . های اسب تفکیک شده است نسبت به سایر نژاد

ترین نژادها به  آنالیزهای فیلوژنتیک همچنین نشان داد که نزدیک

امروزه نژاد . باشدهای یاکوتیان و مونگلیا می پونی دبائو، اسب

مناطق جنوبی )یاکوتیان متعلق به مناطق سیبری در کشور روسیه 

اسب یاکوتیان یک نژاد مقاوم نسبت به . باشد می( کشور روسیه

کند که قوم  مطالعات انجام شده تایید می. مناطق سردسیر است

های گذشته در مناطق شمالی کشور چین  مونگلیان که در زمان

این قبیله در طی . دادند اند این نژاد را پرورش می ساکن بوده

این . اند کردهبه ناحیه سیبری روسیه مهاجرت  10و  10های  قرن

دهد که دو نژاد دبائو و یاکوتیان از یک  شواهد تاریخی نشان می

های  اند و نیز از نظر ژنتیکی شباهت کشور مبدا منشاء گرفته

 (.Librado et al. 2015)بسیاری با یکدیگر دارند 

درخت فیلوژنتیکی ایجاد شده از نژادهای مختلف اسب نشان داد 

، که هر دو در منطقه خاورمیانه تکه-که دو نژاد عرب و آخال

نتیجه . اند، فاصله ژنتیکی نزدیکی با یکدیگر دارند ایجاد شده

 .Petersen et alبندی نیز توسط  مشابهی در خصوص این تقسیم

که این محققین با استفاده از  طوری به. گزارش شده است( 2013)

دادند های فیلوژنتیکی مربوطه نشان  اسب در آنالیز نژاد مختلف 03

در تحقیق حاضر . که این دو نژاد در یک خوشه ژنتیکی قرار دارند

نیز  3عنوان اسب وحشی نشان داده شد که اسب مونگلیا که به

شود فاصله ژنتیکی بسیار نزدیکی نسبت به سایر شناخته می

اگرچه اسب وحشی نسبت به سایر نژادهای . نژادهای اهلی دارد

یک جفت کروموزوم )است اسب در تعداد کروموزوم متفاوت 

اما مطالعات انجام شده نشان داده است که ( 2n=66بیشتر دارد 

                                                           
5 Yunan 
6 Xinihe 
7 Zhongdian 
8 Przewalski’s 

  بحث
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های وحشی و نژادهای اهلی منجر به تولید  گیری میان اسب جفت

د که توان تولید مثلی برای نسل آینده را شوهایی می کره اسب

 (. Benirschke et al. 1965; Sarkissian et al. 2015)دارند 

خونی در جمعیت مورد مطالعه مشخص شد  سطح هم در بررسی

بندی واضح میان دو نژاد تروبرد و  ، یک تقسیمK=2که در فرض 

در این فرض مشخص شد که سایر . های دبائو مشاهده شد پونی

زمانی که فرض . باشند صورت مخلوطی از دو رنگ می نژادها به

K=3  مورد بررسی قرار گرفت، سومین خوشه ژنتیکی که تمام

صورت مستقل از سایر  شد، بهبرد را شامل می افراد نژاد استاندارد

، نیز مشخص K=8تا  K=4های  با اعمال فرض. نژادها نمایان شد

صورت خالص و در  د که دو نژاد پونی دبائو و تروبرد بهش

ای که  چه در مطالعهاگر. های ژنتیکی مستقل قرار دارند خوشه

های  انجام گرفته است تمام اسب .Kader et al (2015)توسط 

های فرضی  صورت خالص در جمعیت مربوط به نژاد تروبرد به

(K=2  تاK=12 )اند، اما این محققین نشان دادند که  قرار گرفته

صورت مخلوطی از دو رنگ  به  K=2های دبائو در فرض پونی

فرض شده  K=12و  K=4جمعیت  که زمانیهمچنین . باشند می

نتیجه . رنگ مختلف نشان داده شده است 0و  0ترتیب با  است، به

دهد که جمعیت مورد بررسی حاصل از این مطالعه نشان می

توسط این محققین، از یک نژاد خالص نبوده و ممکن است 

صورت یک جمعیت آمیخته از چند نژاد  های مورد مطالعه به پونی

 .Petersen et al ای که در مطالعه. شکل گرفته باشدمختلف 

های تروبرد در تمام  دادند نیز مشخص شد که اسب مانجا( 2013)

صورت خالص و در یک  به( K=36تا  K=2)های فرضی  جمعیت

کننده نتایج پژوهش حاضر در  اند و تایید خوشه ژنتیکی قرار داشته

 .باشد های عرب می ارتباط با آمیخته بودن اسب

 XP-CLRو  Fstهای  در این پژوهش، نتایج مشابهی توسط روش

با بررسی مناطق . دشهای انتخاب گزارش  برای بررسی نشانه

و  IGFBP1های کاندید  ، ژنstFژنومی تحت انتخاب توسط آماره 

IGF2BP3  در ارتباط با اندازه بدن در موقعیت ژنتیکی کروموزوم

شامل لیگاندهای  IGFمسیرهای متابولیکی . دشگزارش  0شماره 

و نیز ( IIR-IGFو  IR-IGF)ها  ، گیرنده(IGFIو IGFII)مختلف 

این . باشد می( IGFBP-6تا  IGFBP-1)ای  های باند کننده پروتئین

مسیرهای متابولیکی دارای نقش کلیدی در تنظیم متابولیسم بدن، 

(. Doan et al. 2012)ها و نیز اندازه بدن دارد  توسعه اندام

های کاندید ذکر شده ارتباط  اند که ژن ها نشان داده پژوهش

مستقیمی با رشد سیستم اسکلتی و نیز صفات مربوط به اندازه 

در ناحیه کروموزومی  IGFBP1همچنین ژن کاندید . بدن دارند

بزرگ  QTL هبستگی زیادی با یکهای گوشتی،  جوجه 2شماره 

(. Zhao et al. 2012)اثر مرتبط با صفات مربوط به رشد دارد 

علاوه بر این، با بررسی نتایج حاصل از شناسایی نواحی تحت 

شد که دو ژن  مشخص CLR-XP و stFانتخاب توسط روش 

داری  های معنی دارای سیگنال BMPR1Bو  SCG5کاندید 

باشد که مسئول ساخت پروتئین هایی می SCG5ژن . باشند می

صورت بالقوه نقش مهمی در صفات مربوط به رشد در موش  به

مطالعات در خصوص این پستاندار نشان داده است که ژن . دارد

SCG5  در ارتباط با یکQTL باشد که در ناحیه  بزرگ اثر می

قرار گرفته است و نقش مهمی در صفات  2کروموزوی شماره 

در  (.Farber et al. 2008)دارد  1مربوط به وزن بدن و توده بدنی

 رعنوان یک ژن کاندید د به BMPRB1پژوهش حاضر، ژن 

های دبائو مورد شناسایی  پونی 0موقعیت ژنومی کروموزوم شماره 

لیگاندهایی که به این پروتئین متصل شده و آن را . قرار گرفته شد

 BMPsدارند از خانواده  در سیستم بیولوژیک بدن فعال نگه می

نیز عضوی از خانواده انتقال ها  بوده، که خود این پروتئین

2)فاکتورهای رشد بتا 
β-TGF )در مطالعات مختلف . باشند می

نقش مهمی در ارتباط با شکل  BMPsنشان داده شده است که 

های بیولوژیکی متعددی نیز  های بدن داشته و نقش گیری استخوان

 Wang et؛ n et al. 2010Che)در مراحل رشد ابتدایی جنین دارد 

2016 al. .)های شناسایی شده مربوط به جایگاه ژنومی که  سیگنال

قرار داشت، این جایگاه ژنومی  21در موقعیت کروموزومی شماره 

عنوان یک ژن کاندید جدید  باشد بهمی FGFR1که متعلق به ژن 

مورد شناسایی  XP-CLRو  Fstوسیله هر دو روش  هدر اسب ب

مطالعات گذشته نشان داده است که این ژن نقش . قرار گرفت

های صورت،  مهمی در تشکیل بافت ماهیچه و نیز استخوان

های مربوط  های بلند دست و پا و نیز استخوان ، استخوان0جمجمه

                                                           
1 Body mass 
2 Transforming growth factor beta  
3
 Skull 
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 .Yamaguchi et al. 1994; Bruck et al)مربوط به انگشتان دارد 

1993 ; Wang et al. 2001 .)آزمایشی که با استفاده از  در

 FGFR1های ملکولی اقدام به حذف قسمتی از ژن  تکنیک

های مورد مطالعه مرده  د، مشاهده شد که موششدرجنین موش 

ها  های مختلف لاشه آن شوند و با بررسی قسمت متولد می

های مربوط به اندام حرکتی نسبت به  مشخص شد که استخوان

ز تغییر شکل پیدا کرده است گروه کنترل کوتاه بوده و نی

(Verheyden et al. 2005 .) در مطالعه مشابهی که بر روی

های انتخاب برای  های دیبائو پونی چینی برای شناسایی نشانه اسب

عنوان  هب NELL1اندازه بدن انجام گرفت گزارش شد که ژن 

این ژن . باشد ترین ژن کاندید برای اندازه بدن مطرح می مهم

بندی بدن دارای اهمیت  یک پروتیین کیناز در استخوانعنوان  هب

 .(Asadollahpour Nanaei et al. 2020) است

تواند  های کاندید جدید مرتبط با صفت اندازه بدن می شناسایی ژن

اطلاعات ما را در خصوص چگونگی تکامل این صفت، که 

باشد،  ترین صفات در بحث های تکاملی می عنوان یکی از مهم به

های کاندید  دنبال این هدف مهم، در این مطالعه  ژن به. ارتقاء دهد

های  یافته. مرتبط با اندازه بدن در نژاد پونی دبائو را شناسایی شد

این مطالعه موجب کشف چند ژن جدید مرتبط با اندازه وزن بدن 

های دبائو شد که پیش از این در مطالعات  های پونی در اسب

 .تلف اسب شناسایی نشده بودمرتبط با نژادهای مخ

عنوان یکی از  به( گروه هدف)در این پژوهش از نژاد هانوواریان 

های اسب دنیا که پتانسل ژنتیکی بالایی در  ترین نژاد شناخته شده

میزان زیادی در مسابقات  رابطه با حرکات نمایشی دارد و نیز به

های  افتهی. گیرد، استفاده شدالمللی مورد استفاده قرار می بین

CTA1Aکننده پروتئین حاصل از این تحقیق نشان داد که ژن کد
1 

شده توسط  پروتئین کد. قرار دارد 1که در ناحیه کرموزومی شماره 

. سازد را می 2آلفا اکتین ای های ماهیچه این ژن در بدن رشته

سارکومرها )های اکتین یکی از اجزای اصلی تولید سارکومر  رشته

های  رشتههای اکتین و نیز  به نام فیلامنت نازک های از رشته

های عضلانی  در بافت( به نام میوزین تشکیل شده است ضخیم

آزمایشات مرتبط با (. Laing et al. 2009)باشد حیوان بالغ می

                                                           
1 Actin alpha 1 gene 
2 Skeletal muscle α-actin 

های مختلف نشان داده است  ژن در بافت بیان میزانگیری  اندازه

اسب  های عضلانی اسکلتی در بافت ACTA1که سطح بیان ژن 

 ای که توسط در مطالعه(. McGivney et al. 2010)باشد بالا می

(2009) Gu et al.  ،های تک  داده شد که جهش نشانانجام شد

داری با میزان عملکرد  نوکلئوتیدی موجود در این ژن ارتباط معنی

ای  علاوه بر این، در مطالعه .های نژاد تروبرد دارد اسب 0ورزشی

های ورزشی نژاد فرانسوی انجام داده  اسب که اخیرا محققین روی

 QTLاند نیز مشخص شده است که این ژن در ارتباط با یک 

 1بزرگ اثر در موقعیت ژنومی کروموزوم شماره 

(BIEC2_31196) باشد  می 0و در ارتباط با صفت پرش(Brard 

and Ricard 2014 .) 

شناسایی ایی که برای  در تایید نتایج پژوهش حاضر، در مطالعه

های ورزشی و غیر  های انتخاب بین دو جمعیت اسب نشانه

د که مهم ترین شژن کاندید گزارش  09ورزشی انجام شد، تعداد 

های اسکلتی ورشد  ها در ارتباط با توسعه ماهیچه فعالیت آن

تواند نشان دهنده اهمیت توسعه مناسب  این نتایج می. ها بود اندام

 باشد ی برای حرکات نمایشی میهای ورزش توده بدنی در اسب

(Salek Ardetani et al. 2020). 

RYR2در مطالعه حاضر، همچنین سه ژن کاندید دیگر 
0 

0 ،(1کروموزوم شماره )
PPAR ( 23کروموزوم شماره ) وIGF-

1R
در  RYR2کننده  ژن کد. دش، گزارش (1کروموزوم شماره ) 1

این . کند را تولید می 2شماره  3بدن پروتئین گیرنده ریانودین

باشد که نقش  پروتئین بخشی از خانواده گیرنده ریانودین می

های حاوی بار مثبت کلسیم  فیزیولوژیکی آن در بدن، انتقال یون

 ;et al. 2010)باشد  های قلب می های بین سلولی ماهیچه در کانال

Priori et al. 2001 Lanner .)های  مطالعات انجام شده روی اسب

 0.55)فرانسوی نشان داده است که این ژن ارتباط بسیار نزدیکی 

Mb)  با یکQTL  بزرگ اثر مربوط به عملکرد پرش دارد(Brard 

and Ricard 2014 .)IGF-1عنوان یک فاکتور رشد  ، به

پلیوتروپیک، نقش مهمی در تنظیم و تکثیر، تفرق و نیز زنده ماندن 

                                                           
3 Athletic-performance 
4 Show-jumping performance 
5 Ryanodine receptor type 2 
6 Peroxisome proliferator activated receptor delta 
7 Insulin-like growth factor 1 receptor  
8 Ryanodine receptor 2 
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عنوان یک فاکتور رشد ضروری  همچنین به. های بدن دارد سلول

عملکرد . کند های اسکلتی دخالت می های ماهیچه در تکامل بافت

در بدن ( IGF-1R)1های آن  توسط گیرنده IGF-1بیولوژیکی 

(. ;Delafontaine et al. 2004 Yakar et al. 2010)شود  تنظیم می

های بلند  موجود در استخوان 2ای از بافت کندروسیت در مطالعه

حذف شده بود، نشان داده شد که این عمل  IGF-1Rژن  بدن،

باعث اختلال در رشد و نیز آسیب رسیدن به بافت مربوطه شده 

در تنظیم بیان  PPARDژن کاندید (. Yakar et al. 2010)است 

های دخیل در فرآیند سوخت و ساز  ای از ژن مجموعه

 .Barbier et al)ها در بدن دخالت دارد  ها و چربی کربوهیدرات

که مشاهد شده است که سطح بیان این ژن در  طوری به(. 2002

های گرسنگی و ورزش کردن، در جهت تحریک سایر  زمان

 De Lange et)کند فرآیندهای سوخت و ساز بدن افزایش پیدا می

al. 2008 .) 

                                                           
1 IGF-1 receptor 
2 Chondrocyte 

در این پژوهش، برای مطالعه صفت اندازه بدن، نژاد پونی دبائو 

عنوان گروه هدف مورد استفاده  هدن بدلیل اندازه کوچک ب به

ترین ژن تحت انتخاب  واکاوی ژنتیکی نشان داد که مهم. گرفت

باشد  برای قد کوتاه در این جمعیت می FGFR1مربوط به ژن 

و  0، 2های  علاوه بر این، چهار جایگاه ژنومی دیگر در کروموزوم

 های انتخاب بررسی نشانه. برای صفت اندازه بدن گزارش شد 0

ثر بر عملکرد ورزشی بر ؤهای کاندید م در ارتباط با شناسایی ژن

های ژنتیکی  بررسی. مبنای نژاد اسب هانوواریان انجام گرفت

در عملکرد ورزشی این نژاد دارای  ACTA1نشان داد که ژن 

اهمیت است، علاوه بر این، جایگاه های ژنومی دیگری نیز در 

توانند در عملکرد  مید، که شگزارش  23و  1های  کروموزوم

تواند نتایج حاصل از این پژوهش می. ثر باشندؤفیزیکی اسب م

های جدیدی از پایه ملکولی مربوط به صفات اندازه بدن و  یافته

عملکرد ورزشی در اسب را ارایه نمایند و از این اطلاعات در 

 .های اصلاح نژادی سود جست تدوین برنامه
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