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ترين نژادهای اسب در جنوب کشور ترکمنستان و شمال ايران  تکه يکی از قديمی -اسب آخال

اين نژاد نزديک . داپته شده استآاست که برای زندگی در شرايط سخت محيطی آسيای مرکزی 

لذا بررسی ساختار ژنتيکی آن به  ،رفته استسال برای صفت سرعت مورد انتخاب قرار گ 011به 

در اين . های مختلف اسب کمک خواهد کرد نژاد در های اصلاح نژادی انتخاب روند درست برنامه

نژاد مختلف از سراسر دنيا استفاده  08راس اسب از  68های تعيين توالی کل ژنوم پژوهش از داده

و ساختار جمعيت با  GCTAافزار  اصلی با نرم هایآناليز مولفهو  درخت فيلوژنی ترسيم شد. شد

ها بر اساس درخت فيلوژنی نشان داد که همه نژادنتايج . ترسيم شد ADMIXTUREافزار  نرم

های اصلی بيشترين لفهؤهمچنين آناليز م. اندبندی شده دسته ،اندمناطق جغرافيايی که انتخاب شده

نتايج ادميکسچر نشان . استانداردبرد و تروبرد را نشان دادهای تکه با نژاد -فاصله ژنتيکی بين آخال

که  همولوگ ژنتيکی بود، اما زمانی =5Kو  K=4های فرضی  تکه در جمعيت -داد اسب آخال

. ترتيب به سه و دو رنگ مختلف ظاهر شدند اعمال شد، افراد به =9Kو  =7Kجمعيت فرضی 

های تروبرد، سريا، تکه نسبت به نژاد -در اسب آخال Run Of Homozygosityميانگين تعداد 

بيشترين ميزان عدم تعادل پيوستگی در تمام فواصل ژنوم مربوط . استانداردبرد و کوارتر کمتر بود

تکه الگوی  -به نژاد تروبرد بود و پس از آن، در مقايسه با سايرين، دو نژاد استانداردبرد و آخال

های تروبرد و تکه کمتر از نژد -که نژاد آخالنتايج اين پژوهش نشان داد . مشابه داشتند

ن در آهای اصلاح نژادی قرار گرفته است و نيز ميزان هتروزيگوسيتی  استانداردبرد تحت برنامه

های دو سرعت، دو استقامت، رشتهدر از اين رو، با توجه به استفاده از اين نژاد . سطح متوسط است

توان در تنوع ژنتيکی موجود در سطح ژنوم اين نژاد می از ،رسدنظر می حرکات نمايشی به پرش و

 .اسب استفاده کردمختلف برنامه اصلاح نژادی 

 های کلیدی واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

14
00

.1
6.

4.
4.

8 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
5-

25
 ]

 

                               1 / 9

http://mg.genetics.ir/search.php?slc_lang=en&sid=1&auth=Mohammadabadi
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1400.16.4.4.8
http://mg.genetics.ir/article-1-1722-en.html
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اهلی شدن اسب پس از اهلی کردن بز، گوسفند، گاو، خوک و 

سال قبل در آسیای مرکزی اتفاق  0333-6333سگ در حدود 

دلیل  هب(. Petersen et al. 2013; Outram et al. 2009)افتاده است 

شناسی بین  فولوژیکی و استخوانرعدم وجود اختلافات واضح مو

های اولیه و نیز کمبود شواهد تاریخی در های وحشی و گونهگونه

های مهم باستان شناسی، اطلاعات کمی در مورد اهلی برخی دوره

(. Librado et al. 2016)باشد شدن این حیوان در دسترس می

ها برای تولید شیر و اهلی شدن اسب نه تنها مانند سایر گونه

نقش مهمی در توسعه حمل و  حیوانگوشت بوده است، بلکه این 

(. Bartosiewicz 2006)نقل، تجارت و امور نظامی داشته است 

تبادل زبان،  ای در نقش عمده اهلی شدن اسبعلاوه بر این، 

همچنین . بین جوامع بشری داشته استمذهب، علم و هنر 

وری در این  استفاده از اسب در کشاورزی منجر به افزایش بهره

های کمتر توسعه یافته که هنوز در کشور  طوری  هبخش شد ب

عنوان یکی از حیوانات مهم در این صنعت مورد استفاده قرار  هب

های انسان از طریق کاهش فعالیت(. Anthony 2010)گیرد  می

یند فرآطور مستقیم و غیر مستقیم در  ههای وحشی، بجمعیت اسب

که به موازت کاهش   طوری هسازی اسب تاثیر داشته است، ب اهلی

های مختلفی توسط انسان شکل های وحشی، نژادجمعیت اسب

ها، تنوع درون گیری نژاد با شکل(. Librado et al. 2016)گرفت 

یش یافته است و به این نژادی کاهش و تنوع بین نژادی افزا

های مختلف از نظر خصوصیات موفولوژیکی و ترتیب نژاد

بر اساس گزارش (. McCue et al. 2012)اند  رفتاری شکل گرفته

FAO  نژاد اسب منقرض شده و از  20در حدود  2310تا سال

ها در معرض خطر انقراض قرار  مانده یک چهارم آن نژاد باقی 530

 .دارند

های اسب مربوط به  ترین نژاد ه یکی از قدیمیتک -اسب آخال

مناطق مرکزی آسیا در جنوب کشور ترکمنستان و شمال ایران 

است که برای زندگی در شرایط سخت محیطی آسیای مرکزی 

سال  0333تکه به بیش از  -ریشه اسب آخال. داپته شده استآ

تکه از  -آخال. (Ustyantseva et al. 2019) گردد میقبل بر

 رود و تکه شمار می هب Scythian های باستانی نوادگان اسب

(Teke )ای است که در آبادی آخال نام قبیله نیز (Akhal)  زندگی

تکه تنها سویه از نژاد ترکمن است که  -اسب آخال .کرده است می

بلند و  دارای بدنی این نژاد .مانده استاز نظر ژنتیکی خالص باقی

کننده حاصل زندگی سخت در باریک با رنگ پوستی خیره

منابع محدود و حیوانات شکارچی باعث شدند . باشد میها  تدش

ها گردنی بلند، پاهایی باریک و پوستی با رنگ طبیعی  این اسب

این نژاد (. Brooks et al. 2010; Goli 1987) طلایی پیدا کنند

سال برای صفت سرعت مورد انتخاب قرار گرفته  133نزدیک به 

بر اساس نتایج مطالعات مختلف (.  Leisson et al. 2011)است 

های آسیای میانه است که شامل تکه متعلق به کلاد نژاد -آخال

های ترکمن است های کاسپین و اسبهای عرب، اسبچهاسب

(Bömcke 2011; Petersen et al. 2012; Achilli et al. 2013 .)

که از نظر شکل، فرد است  این نژاد یک منبع ژنتیکی منحصر به

ثبت . های اسب دنیا متفاوت استنوع و استفاده با سایر نژاد

آغاز شد و استیود بوک آن در  1220شجره برای این نژاد در سال 

 (. Cozzi et al. 2018)بسته شد  1502سال 

های اخیر در زمینه ژنتیک ملکولی و تعیین توالی کل پیشرفت

های مختلفی از نند جنبهژنوم، باعث شده است که محققین بتوا

 ،اخیر هایسال در. ژنوم حیوانات اهلی را مورد مطالعه قرار دهند

 حفاظتو  یبوم جانورانجهت مطالعه  هاکیتکناین  از استفاده

. (Mahmoodi et al. 2018) است یافته ایگسترده کاربرد شده، 

 از یکی ژنتیکی، هایکیتکنآمده از این   دست اطلاعات به میزان

 درک و مختلف هایجمعیت مطالعه برای ارزیابی قابل هایپارامتر

 .Mohammadabadi) هاست جمعیت بین ژنتیکی هایتفاوت

2017a). یها کیتکن از استفاده با یبوم یهانژاد مطالعه ن،یهمچن 

 است مورد نیاز ها آن یبندطبقه یبرا و مهم اریبس یلکولوم

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

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

 یهانژاد یکیژنت اتیخصوص نییتع و ییشناسا یبرا تلاش لذا

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

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

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

 ;Ghasemi et al. 2010) باشدیم مختلف و ریمتغ

Mohammadabadi et al. 2017b). های نسل جدید  ظهور تکنیک

وجود  هب برای مطالعات در سطح ژنومرا  ییابی انقلابی شگرف توالی

  مقدمه
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 و مطالعات( Kharrati-Koopaee et al. 2019) آورده است

های نسل جدید تکنیکثری از طریق ؤطور م های ژنوم ب مقایسه

تاکنون مطالعات کمی در زمینه . امکان پذیر شده استیابی  توالی

ها صورت تکه و مقایسه آن با سایر نژاد -ساختار ژنوم اسب آخال

 ;Ustyantseva et al. 2019; Petersen et al. 2019)گرفته است 

Cozzi et al. 2018 .) علاوه بر این بیشتر مطالعات انجام شده با

ها و ها بوده است که امکان ادغام دادهاستفاده از میکروساتلیت

بنابراین فقدان مطالعات بررسی ساختار . مقایسه نتایج را ندارد

یابی کل ژنوم بارز  های توالیتکه با روش -ژنوم اسب نژاد آخال

ای ساختار  ی مقایسهاز این رو، این مطالعه با هدف بررس. است

نژاد اسب دیگر در سراسر دنیا  10تکه با  -ژنوم اسب نژاد آخال

 . با استفاده از تعیین توالی کل ژنوم انجام شد
 

حاصل از  Sequence Read Archiveها  در این مطالعه داده

دانلود و مورد  NCBIنژاد اسب از طریق پایگاه  16یابی  توالی

یابی  های توالیکیفیت داده .(1جدول شماره )استفاده قرار گرفت 

 یحتوام ه،یدر هر باز پا GC یمحتوا وهر باز  شده از نظر امتیاز

GC یمحتوا ،هر خوانش در N اندازه قطعات  عیدر باز، توز

ی با برنامه سطوح تکرار هر توال هر خوانش وخوانده شده در 

FastQC کروموزوم اتوزوم  جفت 01 راییابی ب نقشه. بررسی شد

خرین نسخه آ. انجام شد(  Yو X)های جنسی  مکروموزونیز و 

 شد دانلود Ensemblاز سایت تکه  -آخال ژنوم مرجع اسب

(Ensembl 95) (ftp://ftp.ensembl.org/pub/release-

95/fasta/equus_caballus/dna/ .) از برنامهBWA (Li and 

Durbin 2009 )بندی  برای شاخص( الگوریتمbwtsw ) و نقشه

( MEM الگوریتم)یابی شده با ژنوم مرجع  های توالی گذاری نمونه

تدا ، ابهای تک نوکلئوتیدیشناسایی چندریختیبرای . استفاده شد

 با کمک برنامه ها PCR duplicate نواحی

(https://github.com/broadinstitute/picard) Picard حذف شد .

گذاری مجدد  نقشه ها، نقشه گذاری خوانش بهینه کردنمنظور  به

های کوچک ژنوم با استفاده از موضعی اطراف حذف و اضافه

  GATK v3.8در برنامه RealignerTargetCreatorابزار 

(McKenna et al. 2010 )های  با استفاده ابزار .انجام شد

BaseRecalibrator در برنامه v3.8 GATK های کیفیت بازها نمره

نوکلئوتیدی با های تک ریختی ، چنددر نهایت. شد کالیبره اًمجدد

دست  هب GATKدر برنامه  UnifiedGenotyperاز ابزار استفاده 

 . ندآمد

عنوان معیاری از تشابهات  توانند به  روابط خویشاوندی ژنومیک می

ی روابط فیلوژنتیکی بررس منظور به. میان افراد مورد توجه باشند

در  1های مورد مطالعه از روش اتصال مجاورینبین جمعیت

برای رسم درخت فیلوژنی با . استفاده شد Mega v.7افزار  نرم

تکرار بوت استراپ جهت  13333افزار فوق،  استفاده از نرم

های  لفهؤتحلیل م. کار گرفته شد ارزیابی درخت تشکیل شده به

و  PLINKکمک  ها به اصلی جهت شناسایی ارتباط بین جمعیت

اول  در مرحله(. Price et al. 2010)انجام شد  GCTAافزار  نیز نرم

دست  هجهت ب PLINKافزار  عنوان ورودی نرم به VCFاز فایل 

در . استفاده شد( GMR)آوردن ماتریس روابط خویشاوندی 

ایجاد شد و در مرحله  eigenvecو  eigenvalمرحله بعد، دو فایل 

های مورد نیاز مؤلفهبا استفاده از این دو فایل  Rآخر در محیط 

 .دشاستخراج  PCAجهت تشکیل 

های مربوط  ژنتیک جمعیت، اختصاص افراد به جمعیت مباحث در

های مبتنی بر مدل، از انواع الگوریتم. دارد فراوانی به خود اهمیت

 برای دستیابی به ساختار جمعیت با استفاده از Admixture مدل

در این مطالعه پس از حذف  .کل ژنوم ارائه شده است های داده

هایی که در حالت تعادل پیوستگی با یکدیگر قرار نوکلئوتید

جهت آنالیز ساختار ژنتیکی باقی  SNP 13206216داشتند، تعداد 

افزار  های آللی تصحیح شده در نرممدل آمیختگی و فراوانی. ماند

های ژنتیکی مورد استفاده قرار  مربوطه جهت آنالیز ساختار داده

 PLINKبه فرمت  Admixtureافزار  ابتدا فایل ورودی نرم. گرفت

به ( های فرض شدهتعداد جمعیت)  Kتهیه شد و مقادیر مختلف

تکرار  13333و همراه با (  K ،0=K ،0=K ،2=K=0)مرتبه  0تعداد 

های افزار از نرم. بوت استراپ در هر مرتبه اعمال شد

fineSTRUCTURE  وChromoPainter (Lawson et al. 2012 )

های مورد مطالعه بندی نژاد ها و خوشه کروموزمآمیزی  جهت رنگ

های برآورد رشته میزان همخونی با استفاده از. دشاستفاده 

عنوان معیاری مناسب در برآورد  هب، (ROH)هموزیگوت ژنومی 

                                                           
1
 Neighbour Joining  

  ها مواد و روش
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منظور مطالعه سطح  به .شدهمخونی واقعی در سطح ژنوم محاسبه 

و دو  PLINKافزار  های مورد بررسی از نرم همخونی در جمعیت

برای هر نژاد اسب  Kb 1333و بالاتر از  Kb 133دامنه بالاتر از 

ها در بین  ROHنمودار تغییرات تعداد و متوسط طول . استفاده شد

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

 r2میانگین آماره . استفاده شد r2آماره  ازLD جهت بررسی مقدار 

با ( باز کیلو جفت 133و  63، 10، 0، 1)در فواصل مختلف ژنوم 

در این . مورد محاسبه قرار گرفت PLINKافزار  استفاده ار نرم

مطالعه جهت جلوگیری از خطای نامتعادل بودن تعداد نمونه، از 

تعداد مساوی از هر )هایی که دارای حداقل چهار نمونه بودند  نژاد

 . دشطه استفاده در محاسبات مربو( نژاد

 

های ژنومی مربوط به  با توجه به اینکه در این مطالعه از داده

ها با تنوع فنوتیپی و خصوصیات نژادی مربوط به چند جمعیت

های مشاهده شده به قاره مختلف استفاده شده است، لذا ارتباط

ها و نوعی منعکس کننده منشاء ژنوگرافیکی، تاریخچه نژاد

 .باشدهای مختلف اسب دنیا میبین نژادهای مشترک فنوتیپ

 

 
 اطلاعات مربوط به تعداد نمونه،تیپ، کشور مبدا و نژاد مورد استفاده -1جدول 

 تیپ تعداد نمونه کشور نژاد ردیف

 دبائو 1

 تکه-آخال

 پونی 10 چین

 اسب 0 ترکمنستان 2

 پونی 1 آمریکا مینیاتور آمریکایی 0

 اسب 2 خاورمیانه عرب 0

 اسب 0 فرانسه فریبرگر 0

 اسب 0 آلمان هانوواریان 6

 اسب 6 آلمان خونگرم-اسب آلمانی 0

 اسب 1 برزیل مارچادور-مانگالارگا 2

 اسب 1 فرانسه پرچرون 5

 اسب 0 آمریکا کوارتر 13

 اسب 2 آلمان-پرتقال سریا 11

 اسب 23 آمریکا استانداردبرد 12

 اسب 1 آمریکا تنسی 10

 اسب 10 آلمان تروبرد 10

 پونی 1 مشخص نشده مونگلیا 10

 پونی 1 روسیه یاکوتیان 16

 

  نتایج و بحث
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نژاد  16س اسب از أر 26های تعیین توالی در این پژوهش داده

های مربوطه تعداد مختلف مورد بررسی قرار گرفت و پس از آنالیز

جهش تک نوکلئوتیدی در همه افراد مورد شناسایی  میلیون 00/12

ها شرایط مطلوبی های ارزیابی کیفیت دادهپارامتر. قرار گرفته شد

های مورد استفاده با ژنوم  ردیفی ژنوم نمونه داشت و درصد هم

الای بدهنده دقت  درصد بود که نشان 50تا  20مرجع بین 

 . باشدیابی می نقشه

ه بر اساس روش اتصال مجاورین در درخت فیلوژنی ترسیم شد

ها بر اساس مناطق جغرافیای دهد که همه نژاد نشان می 1شکل 

های مورد  دو کلاد اصلی در جمعیت. اند بندی شده مختلف دسته

های تکه همراه با نژاد -مطالعه وجود داشت، که اسب آخال

مارچادور،  -استانداربرد، تنسی، فریبرگر، سریا، مانگالارگا

ون، مینیاتور، دیائو، مونگلیا و یکوتیان در یک کلاد قرار پرچر

های دبائو، یاکوتیان و با توجه به منشاء آسیایی نژاد. گرفت

تکه در یک کلاد  -ها همراه با آخالمونگلیا، قرار گرفتن این نژاد

دست آمده در این تحقیق هم راستا با  هنتایج ب. بینی بود قابل پیش

های مطالعات گذشته و با استفاده از نژاد باشد که درنتایجی می

نژاد مونگلیا (. Bjornstad et al. 2003)مختلف گزارش شده است 

از شمال چین به ناحیه  10تا  10توسط قوم مونگلیان در قرن 

از این رو منشاء دبائو و مونگلیا . سیبری روسیه برده شده است

متعلق به سیبری همچنین منشاء نژاد یاکوتیان . تقریبا یکسان است

دهند باشد لذا سه نژاد فاصله ژنتیکی نزدیک را نشان می روسیه می

(Librado et al. 2015 .)های اسب همراه نژاد اسب تروبرد به

عرب، هانوورایان، آلمانی خونگرم و کوارتر در کلاد دوم قرار 

مطالعات گذشته نشان داده است که نژاد تروبرد دارای  .گرفتند

 Weatherby and Sons)باشد  می Barbاجداد عرب، ترکمن و 

های درصد جمعیت اسب 23نریان عرب با هم در  2و ( 1971

های  علاوه نژاد هب(. Cunningham et al. 2001)مدرن سهیم هستند 

ژنی تروبرد  ثیر جریانأکوارتر و هانورایان در گذشته تحت ت

طور مجزا در  ها بهسایر نژاد(. Bower et al. 2012)اند  بوده

 . اند های ژنتیکی متفاوتی قرار گرفتهخوشه

های اصلی برای شناسایی روابط بین گروهی و درون  لفهؤنالیز مآ

نشان  ها راخوبی تمایز بین نژاد نتایج حاصل به. ها انجام شد نژاد

لفه اصلی ؤلفه اصلی اول در مقابل مؤپلات م(. ب -1شکل )داد 

بیشترین فاصله ژنتیکی . دوم نتایج درخت فیلوژنی را تایید کرد

.برد و تروبرد مشاهده شد های استانداردتکه با نژاد -بین آخال

 

 
 صلی برای همه نژادهاهای ا لفهؤآنالیز م( ب. نژاد اسب از سراسر دنیا 16درخت فیلوژنی ( الف -1شکل 
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طور کامل جدا از سایر  ههای استانداربرد، تروبرد و دیائو ب نژاد

تکه و عرب و دو  -های اسب آخال بین نژاد. ها قرار گرفتند نژاد

نژاد مونگلیا و یاکوتیان ارتباط ژنتیکی نزدیکی مشاهده شد که با 

علاوه بر این، بین . باشدها قابل درک می آنتوجه به منشاء آسیایی 

خونگرم همپوشانی قابل  -های هانوواریان و آلمانی دو نژاد

توجهی مشاهده شد که منشاء هر دو نژاد کشور آلمان است لذا 

 .تشابه ژنتیکی شناسایی شده قابل انتظار است

ها بر مبنای مدل بیزی در  آمیزی کروموزوم فیلوژنی حاصل از رنگ

گونه که در این شکل ملاحظه  همان. نشان داده شده است 2شکل 

دو نژاد یاکوتیان . اند شود، نژادها نسبت به یکدیگر تفکیک شدهمی

. اند را نسبت به نژاد دبائو حفظ کرده هترین فاصلو مونگلیا نزدیک

دهد که همچنین روابط فیلوژنتیکی حاصل از این روش نشان می

از آن نژاد تروبرد فاصله زیادی را نسبت برد و پس  نژاد استاندارد

یافته های حاصل از این روش تایید کننده . ها داردبه سایر نژاد

افزار  از نرم. باشدهای قبلی می دست آمده از روش هنتایج ب

Admixture گری در  منظور شناسایی ساختار ژنتیکی و آمیخته به

شکل . فاده شدیابی کل ژنوم است های حاصل از توالیمجموع داده

های تکه در جمعیت -های نژاد آخالدهد که اکثر اسب نشان می 0

اند، اما زمانی که جمعیت فرضی  خالص بوده =0Kو  K=4فرضی 

0K=  2اعمال شد افراد به سه رنگ و در جمعیت فرضیK=  به

دو نژاد دوبائو و تروبرد در همه . دو رنگ مختلف ظاهر شدند

K رنگ و همولوگ ژنتیکی بودند که صورت تک  ههای فرضی ب

. های مختلف استدهنده خلوص این دو نژاد در طی سال نشان

در . بندی واضح بین دو نژاد مشاهده شد  علاوه بر این یک تقسیم

های تروبرد در  تمام اسب et al.  Kader(2016) مطالعه

های خالص بودند، اما پونی =12Kتا  =2Kهای فرضی  جمعیت

صورت مخلوطی از دو رنگ مشاهده شد و  به K=2دبائو در فرض 

 6و  0ترتیب با  فرض شد، به =12Kو  =0K جمعیت که زمانی

جمعیت دبائوی مورد  رنگ مختلف نمایان شدند، که احتمالاً

بررسی توسط این محققین، خالص نبوده و یک جمعیت آمیخته از 

 =2Kبرد در  برای نژاد استاندارد. چند نژاد مختلف بوده است

های فرضی افراد به دو رنگ مختلف مشاهده شدند اما در جمعیت

0K= ،0K=  0وK= ًنتایج حاصل . ، اکثر افراد خالص بودندتقریبا

خونگرم نشان داد  -های هانوواریان و آلمانی بندی نژاد از خوشه

تشکیل ( =6K)صورت آمیخته از چند نژاد  که این دو نژاد به

گری  میختهآخالص نبودند و از های عرب  همچنین اسب. اند شده

که نتایج این تحقیق با ( =0Kتا  =2K)اند  وجود آمده هچند نژاد ب

 . مطابقت داشت et al.  Peterson(2015) نتایج

 

 

 
 ChromoPainterو  Finestructureهای  افزار ها با استفاده از نرم آمیزی کروموزوم نتایج فیلوژنی حاصل از رنگ -2شکل
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روند تغییرات عدم تعادل پیوستگی بر  (های مورد مطالعه ج در جمعیت ROHروند تغییرات ( ب Admixtureافزار  دست آمده از نرم هساختار ژنتیکی ب( الف -0شکل

 r2اساس آماره 

 

های هموزایگوت منظور شناسایی همخونی ژنومی، رشته به

(ROH )تر از  بزرگKb 133  نتایج (. ب -0شکل)شناسایی شد

فراوانی بیشتری ROH<1000 Kb  تکه -لاآخنشان داد که در 

های در  ROHمیانگین تعداد . داشتند ROH>1000kbنسبت به 

برد و  های تروبرد، سریا و استاندارد نژاد تکه نسبت به -آخال

که  ROH>1000kbعلاوه بر این، میانگین تعداد . کوارتر کمتر بود

تکه  -های جدیدتر است در آخالنشان دهند همخونی در نسل

های دبائو، فریبرگر، اسب آلمانی خونگرم، نسبت به نژاد

در نژاد سریا  ROHبیشترین تعداد . هانوواریان و عرب بیشتر بود

اگر چه میانگین تعداد . اهده شدن در نژاد دبائو مشآو کمترین 

ROH  ها بیشتر بود اما نسبت به برخی نژاد تکه -لاآخها در نژاد

تر بود و برد پایین سطح همخونی در مقایسه با تروبرد و استاندارد

رسد، هنوز تنوع در این نژاد در سطح قابل قبولی قرار نظر می به

تکه  -آخالدر مطالعات دیگر سطح هتروزایگوسیتی اسب . دارد

و ( Kvist et al. 2019)متوسط و مشابه اسب نژاد فنلاندی 

 Tuva و Andalusian ،Lusitano ،Mongolianنژادهای 

(Petersen et al. 2013 )(2019) .گزارش شدNaghavian el al.  

 36/3های اصیل ترکمن ایران میانگین ضریب همخونی در اسب

ها تنوع موجود در نژاددهد که مطالعات نشان می. گزارش کردند

طوری که تنوع ژنتیکی بالا و عدم  هثر از جنس است بأاسب مت

دلیل  هب ها احتمالاًمادیان وجود الگوی ژئوگرافیکی قوی در

های ژنی در طی اهلی شدن و استفاده از این گونه در نقل  جریان

که در  ، درحالی(Petersen et al. 2013) انتقالات بوده است و

های بیشتر، تنوع کمتری بر اساس  دلیل محدودیت هب هانریان

 (.Ling et al. 2010)گزارش شده است  Yکروموزم 

های حاصل از نتایج آنالیز عدم تعادل پیوستگی با استفاده از داده

ج  0های اتوزوم در شکل یابی مربوط به تمام کروموزومتوالی

در تمام  r2ماره آطور کلی با افزایش فاصله، مقدار  هب. آمده است

 r2علاوه بر این، کاهش میزان . های مورد مطالعه کاهش یافت نژاد

در . شیب تندتری در مقایسه با سایر فواصل داشت Kb<0در 

. ها مشابه بود در تمام نژاد r2روند کاهشی میزان  ،Kb>10فاصله 

را در تمام فواصل ژنوم مربوط به نژاد تروبرد  r2بالاترین سطح 

تکه الگوی  -ز این نژاد، دو نژاد استانداردبرد و آخالپس ا. بود

. در فواصل ژنومی ذکر شده نشان دادند r2مشابه و بالاتری برای 

های دبائو در تمام فواصل ژنومی در پونی r2های  کمترین میانگین

با اینکه نژاد تروبرد یک جمعیت بزرگ با پراکندگی . مشاهده شد

های تاریخی حاکی از آن رکورد وسیع در مناطق مختلف دارد اما

% 50ماده مسئول  03خط پدری و % 50است که یک نریان مسئول 

علاوه بر این، از زمان تشکیل اولین استیود . لاین مادری هستند

های ژنی بسته شد جمعیت برای ورود جریان 1501بوک در سال 

و برای صفت سرعت تحت فشار انتخاب بوده است 

(Cunningham et al. 2001; Weatherby and Sons 1791) 
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 کلی گیری نتیجه

ها درخت فیلوژنی وجود دو کلاد اصلی را نشان داد که همه نژاد

نالیز آ. بندی شدند بر اساس مناطق جغرافیای مختلف دسته

ها را نشان داد و بیشترین فاصله های اصلی تمایز بین نژاد لفهؤم

برد و تروبرد  استانداردهای تکه با نژاد -ژنتیکی بین اسب آخال

های نشان داد اسب =2kنتایج ادمیکسچر در سطح . مشاهده شد

همولوگ  =0Kو  =0Kهای فرضی تکه در جمعیت -نژاد آخال

اعمال  =2Kو  =0Kکه جمعیت فرضی  ژنتیکی بودند، اما زمانی

های  ترتیب به سه و دو رنگ مختلف ظاهر شدند نژاد شد، افراد به

. های فرضی همولوگ بودندبرد در همه جمعیت تروبرد و استادار

های تروبرد،  تکه نسبت به نژاد -های در آخال ROHمیانگین تعداد 

رسد سطح نظر می سریا، استانداردبرد و کوارتر کمتر بوده و به

تر است و هنوز تنوع در  ها پایینهمخونی در مقایسه با این نژاد

را در تمام  r2بالاترین سطح  .این نژاد در سطح متوسط قرار دارد

فواصل ژنوم مربوط به نژاد تروبرد بود و پس از آن، دو نژاد 

در  r2تکه الگوی مشابه و بالاتری برای  -برد و آخال استاندارد

نتایج گزارش شده در این . فواصل ژنومی مورد نظر داشتند

دهد  تکه نشان می -پژوهش در مورد ساختار ژنتیکی اسب آخال

های استانداردبرد و تروبرد کمتر ژاد در مقایسه با نژادکه این ن

از . های اصلاحی قرار گرفته و همخونی کمتری داردتحت برنامه

عنوان یک اسب ورزشی  بهرو، با توجه به استفاده از این نژاد این

حرکات های دو سرعت، دو استقامت، پرش و قدرتمند در رشته

کی موجود در سطح ژنوم این تنوع ژنتی رسد ازنظر می نمایشی به

توان در برنامه اصلاح نژادی درون نژادی در این زمینه  نژاد می
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