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های ژنتيک مولکولی، امروزه تعيين نسب در موجودات و بررسی روند تکاملی با پيشرفت تکنيک

های نژاد کرد به جمعيت مبدا يا  يکی و انتساب اسبژنت تنوع در اين تحقيق. پذير استآنها امکان

شده توسط انجمن  نشانگر ريزماهواره توصيه 91هايی از اسب عرب و ترکمن با استفاده از  جمعيت

راس اسب کرد،  138برای اين منظور از . مورد ارزيابی قرار گرفت( ISAG)جهانی ژنتيک حيوانی 

از . گيری انجام شدها خون راس اسب ترکمن در مناطق پراکنش آن 33راس اسب عرب و  33

اکنش ووسيله  به DNA. به روش نمکی بهينه يافته استخراج شد DNAهای خون گرفته شده  نمونه

PCR  های هر نشانگر توسط الکتروفورز  ير و آللدار تکث نشان با استفاده از آغازگرهایچندگانه

 03/1ترتيب برابر با  ثر برای تمام نشانگرها بهؤميانگين تعداد آلل مشاهده شده و م. موئين تعيين شد

 ASB17در نشانگرهای ترتيب  بيشترين و کمترين هتروزيگوسيتی مورد انتظار به. محاسبه شد 79/4و 

، افراد هر Diceو ضريب  UPGMAای به روش تجزيه خوشه. دست آمد بهHTG4 (79/3 )و ( 83/3)

نتيجه آزمون انتساب بهوش بيزی نشان داد که  .صورت کاملا مجزا از هم تفکيک کرد هنژاد را ب

نظر  ، بنابراين بهشده تمام افراد را به درستی به جمعيت مبداء منتسب نمود استفاده ینشانگرها

. توان از اين نشانگرها با دقت بسيار زياد در تفکيک افراد اين نژادها از هم استفاده کردرسد می می

در مجموع نتايج حاصل از اين تحقيق نشان داد که نشانگرهای ريزماهواره استفاده شده تنوع 

فاده از اين نشانگرها برای ژنتيکی بالايی بين کليه افراد مورد مطالعه دارند، از اين رو است

توان از اين نشانگرها در  طوری که می شود، به های کرد توصيه می های انساب و انتساب اسب آزمون

های ناخالص را از های نژادی کردی بهره جست و اسبراستای شتاخت و تعيين اصالت در اسب

 .روند توليد مثلی حذف نمود

 

 های کلیدی‬واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
98

.1
4.

4.
4.

4 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

11
 ]

 

                               1 / 8

mailto:h.khamisabadi@areeo.ac.ir
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1398.14.4.4.4
https://mg.genetics.ir/article-1-115-fa.html


 آبادی و همکاران حسن خمیس  ...بررسی ساختار ژنتيکی و اصالت اسب کرُد با استفاده

 

 338  9318زمستان / 4شماره / چهاردهمدوره / ژنتیک نوین

 

 

 

های منحصر به فرد  دلیل دارا بودن آلل ی بهبوم ینژادها

 با شرایط محیطی و یسازگارای همچون  های ویژه توانایی

ها نژادها با دیگر  ها دارند، اما تلاقی آن یماریمقاومت در برابر ب

ها در  موجب کاهش خلوص ژنتیکی و از دست رفتن این توانایی

 Thirstrup et al. 2008; Laliotis and) دراز مدت خواهد شد

Avdi 2017 .) همچنین، مطالعه نژادهای بومی با استفاده از

ها مفید است  بندی آن های مولکولی بسیار مهم و برای طبقه تکنیک

(Soufy et al. 2009; Zamani et al. 2015 .)بر باید حفاظت 

 لذا باشد، خاص نژادهای ژنتیکی منابع از عمیقی دانش اساس

 بومی نژادهای ژنتیکی خصوصیات تعیین و شناسایی برای تلاش

 Ruzina et al. 2010; Shamsalddini) دارد اهمیت بسیار محلی و

et al. 2016 ) تنوع ژنتیکی یک عنصر اساسی برای پیشرفت

ها، تکامل و سازگاری به شرایط محیطی  ژنتیکی، حفظ جمعیت

 Mousavizadeh et al. 2009; Vajed)باشد  متغییر و مختلف می

Ebrahimi et al. 2017 .) شواهد تاریخی و باستان شناسی نشان

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

ها این حیوانات را  آن(. Mostafavi et al. 2019)است  شروع شده

برای اهداف مختلفی از قبیل کشاورزی، حمل و نقل و منبع 

ها به کمک اصلاح نژاد و آریایی. اند کرده ی استفاده میغذای

اند  انتخاب، نژادهای مختلف با صفات متمایز را سنتز کرده

(Mostafavi et al. 2019 .) نژادهای اسب ایرانی امروزی به دو

که شامل  Persian Plateauهای  اسب. شوند گروه تقسیم می

اعتقاد بر . سپین هستندترکمن، قره باغ، قره داغ، عرب ایرانی و کا

 Pony)این است که نژادهای اسب مدرن در دنیا از چهار تیپ 

Type 1  یاCeltic pony ،pony type 2  یاTundra pony ،Horse 

type 1  یاPlain horse  وHorse type 2 )اند  نشأت گرفته

(Mostafavi et al. 2019 .)های  شود که اسب همچنین فرض می

و یا از هر  Horse type 2ا ی Horse type 1از  سبک مدرن باید یا

های مدرن مختلف در جهان،  در بین اسب. دو منشأ گرفته باشند

و کاسپین از نظر استخوان شناسی و ( قره باغ)گروه ترکمن 

 Horse type 2و  Horse type 1ترتیب خیلی مشابه  ساختاری به

یگر نشان فرضیه پیشنهادی د(. Mostafavi et al. 2019)هستند 

 proto-type of)دهد که پونی کاسپین جد پیش تیپ عرب  می

Arab ) است(Fotovati 2000 .)راین، براساس این فرضیه این بناب

های سبک مورد توجه  عنوان منشأ بیشتر اسب تواند بهاسب می

 (.Mostafavi et al. 2019)قرار گیرد 

بوده و ها  صاحبان بومی آن یاریگرهمراه و  ول تاریخاسب در ط

با . داشته استبسیار مهمی جوامع نقش آن و اقتصاد  یددر تول

 ی، به تدریجموتور یلو استفاده از وسا یشدن زندگ یصنعت

و کم کم یافته انجام امور روزمره کاهش  یاستفاده از اسب برا

با این . ه استها از دست داد انسان یرا در زندگ خود یگاهجا

ای در ورزش، تفریح، ساخت وجود هنوز هم جایگاه ویژه 

 ;Thirstrup et al. 2008)واکسن و داروهای مختلف دارد 

Vahdani-Manaf et al. 2017 .) ی کیژنت ریذخا ازاسب کرد یکی

ی هااستان)غربی کشور  مناطق درکه بیشتر  است ارزش با

. شودپرورش داده می( کردستانآذربایجان غربی و کرمانشاه، 

ایی محکم و قوی دارند و با توجه به های کرد دست و پاسب

هوش، فرمانبری و استقامت بالا در مسابقات استقامت و چوگان 

با توجه به . (Vahdani-Manaf et al. 2017) نظیر هستندبی

های بسیار های کرد و قابلیتخصوصیات منحصر به فرد اسب

ها در اصلاح صفات نامطلوب دیگر نژادها، حفظ،  برجسته آن

 یها از روش یکی .ای دارد ها اهمیت ویژه و گسترش آن شناسایی

ها، استفاده از مشخصات  اسب یبند و طبقه ییمتداول شناسا

 یمرز قاطع یک،نزد ینژادها در اما معمولاً. صفات است یظاهر

 یارنظر بس یننژادها از ا یکوجود ندارد و تفک یصفات ظاهر ینب

های اخیر  کولی در سالاستفاده از نشانگرهای مول. باشد یدشوار م

ها و حیوانات حفاظت  بین جمعیت جهت تعیین تنوع ژنتیکی

آمده  دست میزان چند شکلی به. ای یافته استشده، کاربرد گسترده

از این نشانگرهای ژنتیکی، یکی از پارامترهای قابل ارزیابی برای 

های ژنتیکی بین  تهای مختلف و درک تفاو مطالعه جمعیت

در این میان، (. Vajed Ebrahimi et al. 2017)هاست  جمعیت

که دارند، برای مطالعات ژنتیک  هایییبه سبب برتر ها یزماهوارهر

 یالملل ینانجمن ب. جمعیت نسبت به سایر نشانگرها ارجح هستند

نشانگر جهت  ینعنوان بهتر را به ها یزماهوارهر یوانیح یکژنت

کرده است  یمعرف یوانیح هایگونه یکیتنوع ژنت یینتع

(Mohammadifar and Mohammadabadi 2011 .) بر اساس

 یینرصد کل مطالعات تعد FAO، 66ثبت شده توسط  هاییبررس

  مقدمه
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انجام گرفته یزماهواره رنشانگرهای با استفاده از  یکیفاصله ژنت

از  (.Mohammadifar and Mohammadabadi 2011) است

ر زمینه برآورد تنوع نشانگرهای ریزماهواره برای انجام تحقیقات د

 ;Mahrous et al. 2011)است  ها به وفور استفاده شده ژنتیکی اسب

Laliotis and Avdi 2017; Cosenza et al. 2019, Fornal et al. 

در تحقیقی تنوع ژنتیکی درون هفت جمعیت اسب عرب (. 2019

از مناطق خاورمیانه، اروپا و آمریکا بررسی و بیان شد که تنوع 

های عرب خاورمیانه بیشتر از  درون جمعیت اسب ژنتیکی

رسد که  نظر می های عرب اروپا و آمریکا است، بنابراین به اسب

 .Khanshour et al)های عرب، خاورمیانه باشد منشاء اسب

در تحقیق دیگر به کمک نشانگرهای ریزماهواره نشان (. 2013

های بومی مصر شباهت  های عرب و اسب داده شد که اسب

 .Mahrous et al)های تروبرد دارند  نتیکی بیشتری نسبت به اسبژ

2011.) 

(2011 )Samozad et al.  با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره

های اصیل ترکمن ایران را بررسی نموده و بیان تنوع ژنتیکی اسب

چند شکلی بالایی استفاده شده ریزماهواره کردند که نشانگرهای 

مطالعات داشته و نشانگرهای مناسبی جهت های ترکمن در اسب

در تحقیقی با استفاده  .Banaabadi et al (2017) .هستند ژنتیکی

عرب و  یها اسب یکیتنوع ژنتاز چهار نشانگر ریزماهواره 

نتایج حاصل از این تحقیق نیز نشان داد . را بررسی کردند ینکاسپ

 یرآمدو کا یچندشکلکه نشانگرهای ریزماهواره استفاده شده 

در مورد . های کشور دارندبالایی جهت مطالعه تنوع ژنتیکی اسب

های کرد، تحقیقات انگشت شماری صورت گرفته است، اسب

گرچه این تحقیقات نیز با تعداد نشانگر و جمعیت بسیار کمی 

با استفاده از شش   Ala-Amjadi(2017) .صورت گرفته است

با استفاده  .Vahdani-Manaf et al (2017) نشانگر ریزماهواره و

نمونه اسب کرد را  22از چهار نشانگر ریزماهواره تنوع ژنتیکی 

بررسی کرده و بیان کردند که چند شکلی و هتروزیگوسیتی بالایی 

با توجه . های کرد بررسی شده وجود دارد در میان جمعیت اسب

های بومی کشور جهت  به اهمیت اطلاع از ساختار ژنتیکی اسب

منظور حفظ حداکثر  امه های اصلاح نژادی متناسب، بهطراحی برن

تنوع ژنتیکی و همچنین با توجه به اینکه تاکنون تحقیقات 

محدودی در این زمینه روی نژاد اسب کرد صورت گرفته است، 

راس اسب  239 ی ساختار ژنتیکیبررسلذا این پژوهش با هدف 

 ISAGتوسط شده  یهتوص یزماهوارهنشانگر ر 12 کرد با استفاده از

 جمعیتکرد به  یها صحت انتساب اسب و تعیین میزان FAOو 

 .یا نژادهای عرب و ترکمن انجام گرفت مبدا

 

راس  134راس ماده،  104)راس اسب کرد  239در این تحقیق از 

راس  30و ( راس نر 14راس ماده،  22)راس اسب عرب  36، (نر

. نمونه خون تهیه شد( اس نرر 13راس ماده،  12)اسب ترکمن 

های عرب و ترکمن به دلیل مقایسه ساختار ژنتیکی آنها با  اسب

های خون از سیاهرگ وداج  نمونه. اسب های کرد انتخاب شدند

های ونوجکت حاوی ماده ضد لیتر توسط لوله میلی 12میزان  به

تهیه و بلافاصله به آزمایشگاه بیوتکنولوژی  EDTAانعقاد خون 

حقیقات کشاورزی و منابع طبیعی استان کرمانشاه منتقل و مرکز ت

DNA د شها به روش نمکی استخراج  آن(Miller et al. 1988) .

استخراج شده با استفاده از دستگاه  DNAکمیت و کیفیت 

به منظور انجام . دشتعیین  1000اسپکتروفتومتری نانودراپ 

وسط انجمن نشانگر ریزماهواره توصیه شده ت 12از  PCRواکنش 

و سازمان جهانی خوار و بار ( ISAG)جهانی ژنتیک حیوانی 

به  (.1جدول ) (FAO 2011) استفاده شد (FAO)کشاورزی 

به کمک دستگاه ژنتیک  DNAمنظور شناسایی قطعات تکثیر شده 

آغازگرهای پیشرو با استفاده از یک رنگ فلورسنتی نشان  آنالایزر،

شامل واسرشته سازی  PCRهای واکنش چرخه. گذاری شدند

ای ، مراحل چرخه(درجه سانتی گراد 82)دقیقه  2اولیه به مدت 

درجه  84)ثانیه  30مرحله شامل واسرشته سازی به مدت  30در 

ثانیه در دمای اتصال مخصوص  40، اتصال به مدت (سانتی گراد

و ( گراد درجه سانتی 22)ثانیه  60هر نشانگر و بسط به مدت 

درجه  22دقیقه در دمای  2ی به مدت همچنین بسط نهای

در  DNAالکتروفورز قطعات تکثیر شده . گراد انجام گرفت سانتی

کمک  و به( Genetic analyzer 3130)دستگاه ژنتیک آنالایزر 

با استفاده از مقیاس استاندارد . های موئین انجام گرفتلوله

GeneScan500LIZ افزار  در طول الکتروفورز و توسط نرم

GeneMapper V4.0  اندازه قطعاتDNA برای تبدیل . تعیین شد

  ها مواد و روش
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و پیشنهاد شده  ISAGاندازه قطعات به حروف از دستورالعمل 

حروف استفاده . استفاده شد Van de Goor et al. (2009)توسط 

گذاری استاندارد جهانی است و در تمام  شده برای این نام

روزگوسیتی مورد هت .های ژنتیکی مفهوم یکسانی دارندآزمایشگاه

 :دست آمد انتظار با استفاده از رابطه زیر به

                  1رابطه 

-برای هر جایگاه می iنشان دهنده فراوانی آلل  Piدر این رابطه 

از دیگر  یکی شاخص شانونعلاوه بر هتروزیگوسیتی، . باشد

برای پیشنهاد شده است  .تیکی استتنوع ژن معیارهای بررسی

بررسی تنوع ژنتیکی در نشانگرهای با تنوع زیاد علاوه بر 

شاخص . هتروزیگوسیتی از شاخص شانون نیز استفاده شود

 Shannon and Weaver)آید شانون از رابطه زیر به دست می

1949:) 

            2رابطه 

ده های مشاهتعداد کل آلل kام و iفراوانی آلل  Piدر این رابطه 

به روش بیزی و انتساب  آزمون .باشد شده در آن جایگاه ژنی می

 Rannala and Mountain)دست آمد  با استفاده از رابطه زیر به

1997:) 

         3رابطه 

اندازه جمعیت  nXهای مورد نظر،  جمعیت Yو  Xدر این رابطه 

X ،gi  ژنوتیپ فردi  وPrX  وPrY  دو جمعیت احتمال ژنوتیپ در

X  وY ضریب همخونی با استفاده از نشانگرهای  .باشد می

و با استفاده از رابطه ( Fis)ریزماهواره بر اساس شاخص رایت 

 (:Wright  1951)دست آمد  زیر به

                          4رابطه 

 میانگین هتروزیگوسیتی مورد انتظار و  در این رابطه 

منظور تعیین تعداد  به. است میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده شده

هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد  ثر،ؤآلل مشاهده شده و م

 POPGENE 1.31 (Yeh etافزار  از نرم شاخص شانون و انتظار

al. 1999 )با یکی فاصله ژنت همخونی و یبضر. استفاده شد

GenAlEx 6.501 (Peakall et al. 2012 )افزار  استفاده از نرم

ای و  منظور گروه بندی افراد از روش تجزیه خوشه به. محاسبه شد

انتساب  جهتو NTSYS V2.02 (Rohlf 1999 )افزار  کمک نرم به

از های مورد مطالعه  افراد به جمعیت مبدا خود یا دیگر جمعیت

 .شد استفادهGenClass2 (Piry et al. 2004 )افزار  نرم

 

 

 مشخصات نشانگرهای ریزماهواره استفاده شده -1جدول 
 شماره ثبت آغازگر یتوال دامنه آللی کروموزوم اتصال یدما نشانگر

AHT4 
29 24 164-144 F: AACCGCCTGAGCAAGGAAGT 

R: CCCAGAGAGTTTACCCT Y07733 

AHT5 
29 9 212-192 F: ACGGACACATCCCTGCCTGC 

R: GCAGGCTAAGGAGGCTCAGC Y07732 

ASB17 
29 2 122-122 F: ACCATTCAGGATCTCCACCG 

R: GAGGGCGGTACCTTTGTACC X93531 

ASB2 
24 12 220-216 F: CCACTAAGTGTCGTTTCAGAAGG 

R: CACAACTGAGTTCTCTGATAGG X93516 

ASB23 
29 3 211-122 F: GAGGGCAGCAGGTTGGGAAGG 

R: ACATCCTGGTCAAATCACAGTCC X93537 

HMS3 
29 8 220-240 F: CCATCCTCACTTTTTCACTTTGTT 

R: CCAACTCTTTGTCACATAACAAGA X74632 

HMS6 
29 4 168-121 F: GAAGCTGCCAGTATTCAACCATTG 

R: CTCCATCTTGTGAAGTGTAACTCA X74635 

HMS7 
29 1 192-162 F: TGTTGTTGAAACATACCTTGACTGT 

R: CAGGAAACTCATGTTGATACCATC X74636 

HTG10 
24 21 112-82 F: TTTTTATTCTGATCTGTCACATTT 

R: CAATTCCCGCCCCACCCCCGGCA AF169294 

HTG4 
22 8 138-122 F: CTATCTCAGTCTTGATTGCAGGAC 

R: CTCCCTCCCTCCCTCTGTTCTC AF169165 

LEX33 
29 4 212-203 F: TTTAATCAAAGGATTCAGTTG 

R: GGGACACTTTCTTTACTTTC AF075635 

VHL20 
60 30 102-92 F: CAAGTCCTCTTACTTGAAGACTAG 

R: AACTCAGGGAGAATCTTCCTCAG X75970 
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خوبی تکثیر  بهمورد استفاده  ینشانگرهاهمه نشان داد که نتایج 

. درصد بود 100شده و درصد چند شکلی نشانگرها برابر با 

ای از الگوی آللی نشانگرهای ریزماهواره در تعدادی از  نمونه

. است نشان داده شده 1های ژنی مورد مطالعه در شکل  جایگاه

گرهای ریزماهواره مورد بررسی در جمعیت فراوانی آللی نشان

در مجموع با  .است نشان داده شده 2های کرد در جدول اسب

ی آلل دامنه .آلل تکثیر شد 114نشانگر ریزماهواره  12استفاده از 

با دامنه آللی این کرد، های اسب نشانگرهای بررسی شده در

ین ا. های عرب و ترکمن تفاوت زیادی داشتنشانگرها در اسب

. این نژادها استبا های کرد اسب یساختار تفاوت بیانگر تفاوت

ی مورد هایگاهثر در تمام جاؤتعداد آلل مشاهده شده و م یانگینم

یکی از  .آلل محاسبه شد 21/4و  2/8 برابر با یبترت به بررسی

میزان . های مهم هر نشانگر ژنتیکی، میزان چند شکلی استویژگی

ها در نهایت موجب ها و نحوه توزیع آلللچند شکلی، فراوانی آل

نشانگر . شوند که یک نشانگر سودمندی بیشتری داشته باشدمی

ASB17  آلل بیشترین و نشانگرهای  12باHMS6  وHTG4  2با 

 ASB17بنابراین، نشانگر  .کمترین تعداد آلل را نشان دادندآلل 

یکی از سودمندترین نشانگرها جهت بررسی تنوع ژنتیکی 

 در تحقیقات پیشین روی اسب کرد، میانگین. های کرد است سبا

 2ثر برابر با ؤهای مو تعداد آلل 13الی  4مشاهده شده  تعداد آلل

 Ala-Amjadi et al. 2017; Vahdani-Manaf) شدمحاسبه  6الی 

et al. 2017 .) تعداد و تنوع دامنه آللی در نشانگرهای بررسی شده

وجود رسی شده می تواند ناشی از برکرد  هاییت اسبجمع روی

درون این نژاد و یا آمیخته گری کنترل نشده در یکی بالا تنوع ژنت

 .و ناخالصی افراد مورد بررسی باشد

 
های ژنی ای از الگوی آللی نشانگرهای ریزماهواره در جایگاهنمونه -1شکل 

ASB17 ،AHT5  وHMS2 

 
 های کرده مورد بررسی در جمعیت اسبفراوانی آللی نشانگرهای ریزماهوار -2جدول 

 AHT4 AHT5 ASB17 ASB2 ASB23 HMS3 HMS6 HMS7 HTG10 HTG4 LEX33 VHL20 آلل

B - - - 018/0 - - - - - - - - 

C - - - 006/0 - - - - - - - - 

F - - 028/0 - - - - - - - - - 

G - - 192/0 - 018/0 - - - 004/0 - 022/0 - 

H 188/0 - 034/0 - - - - - - - - - 

I 023/0 002/0 009/0 023/0 232/0 101/0 - - 009/0 - - 119/0 

J 318/0 221/0 002/0 - 193/0 - - 193/0 - - - 012/0 

K 042/0 129/0 012/0 026/0 123/0 - 101/0 162/0 102/0 132/0 101/0 - 

L 006/0 018/0 002/0 - 220/0 - 120/0 361/0 263/0 214/0 262/0 108/0 

M 029/0 094/0 183/0 218/0 - 289/0 169/0 013/0 022/0 422/0 009/0 220/0 

N 013/0 381/0 132/0 022/0 002/0 242/0 023/0 148/0 004/0 129/0 - 222/0 

O 296/0 062/0 061/0 191/0 - 096/0 240/0 096/0 280/0 023/0 289/0 040/0 

P 004/0 - 004/0 018/0 - 189/0 294/0 013/0 023/0 042/0 006/0 042/0 

Q - 009/0 049/0 361/0 011/0 036/0 012/0 034/0 011/0 006/0 129/0 028/0 

R - - 229/0 013/0 004/0 036/0 - - 232/0 - 166/0 141/0 

S - - 009/0 - 028/0 004/0 - - 028/0 - - 002/0 

T - - 006/0 - - - - - - - 002/0 - 

U - - 004/0 - 094/0 - - - - - - - 

V - - 002/0 - - - - - - - - - 

 

  نتایج و بحث
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های کرد برابر با میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده شده بین اسب

بیشترین و کمترین هتروزیگوسیتی مشاهده شده برابر با . بود 22/0

و  HTG4ترتیب برای نشانگرهای  بود که به 93/0و  21/0

LEX33 همچنین میانگین هتروزیگوسیتی مورد . محاسبه شد

کمترین و بیشترین . بود 29/0انتظار برای تمام نشانگرها برابر با 

ترتیب برای  بود که به 93/0و  21/0هتروزیگوسیتی مورد انتظار 

در تحقیقات پیشین  .محاسبه شد HTG4و  ASB17نشانگرهای 

های کرد توسط میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده شده در اسب

Vahdani-Manaf et al. (2017)  و توسط  22/0برابر باAla-

Amjadi et al. (2017)  در . گزارش شده است 93/0برابر با

تحقیقی با استفاده از پنج نشانگر ریزماهواره میانگین 

های عرب، تروبرد و بومی هتروزیگوسیتی مورد انتظار برای اسب

 Mahrous)محاسبه شد  91/0و  93/0، 22/0ترتیب برابر با  مصر به

et al. 2011 .)بر های کرد برا میانگین شاخص شانون در بین اسب

مربوط به نشانگر  شاخص شانون میزانبیشترین  .بود 22/1با 

ASB17  کمترین میزان مربوط به نشانگر  و 02/2برابر با وHTG4 

از دست آمده برای شاخص شانون  مقادیر به. بود 42/1و برابر با 

دست آمده از  ، متناسب با نتایج بهبیشترین و کمترین مقدارنظر 

ضریب  .(3جدول )رد انتظار بود موهتروزایگوسیتی مقادیر 

نشانگر ریزماهواره و بر  12های کرد با استفاده از  همخونی اسب

تا  LEX33برای جایگاه  -029/0از ( Fis)اساس شاخص رایت 

مقدار شاخص (. 3جدول )متغیر بود  HM3برای جایگاه  082/0

Fis های در جایگاهASB23  وLEX33  منفی بود و برای سایر

به معنی  Fisمقادیر منفی شاخص . مثبت برآورد شدها جایگاه

کمتر بودن میزان همخونی محاسبه شده نسبت به میزان همخونی 

بر اساس این . مورد انتظار در حالت آمیزش تصادفی است

شاخص میانگین ضریب همخونی در تمام نشانگرها برابر با 

بین  رسد همخونی پایینی نظر می بنابراین به. برآورد شد 016/0

بودن  یینپا .های کرد در جمعیت مورد بررسی وجود دارداسب

 یشاوندیخو های یزشآمه پایین بودن دهند نشان یهمخون یزانم

های عرب و  بین جمعیت اسب ژنتیکی بیشترین فاصله. است

های  و کمترین فاصله ژنتیکی بین جمعیت اسب( 924/0)ترکمن 

 کردنژاد  نتیکی بینفاصله ژ. وجود داشت( 282/0)کرد و ترکمن 

هرچند فاصله جغرافیایی . برآورد شد 924/0برابر با  یزو عرب ن

های کرد و عرب کمتر است و بر این اساس  محل پراکنش اسب

شد که شباهت ژنتیکی بیشتری داشته باشند، اما نتایج تصور می

های کرد شباهت ژنتیکی بیشتری تحقیق حاضر نشان داد که اسب

همبستگی بین فواصل  عدم(. 3جدول ) ن داردهای ترکم به اسب

دلیل  نژادهای مورد بررسی، ممکن است بهجغرافیایی 

این نژادها و یا درصد خلوص بین  های کنترل نشده گری آمیخته

های مجزا  ها در دسته بندی جمعیت گروه. ها باشد نژادی پایین آن

های  در این تحقیق و تحقیقات پیشین با استفاده از جمعیت

دهد که نشانگرهای ریزماهواره توان بالایی در ختلف نشان میم

 Bjornstad and)های مختلف دارند بندی و تفکیک جمعیتگروه

Roed 2001; Fornal et al. 2013; Khanshour et al. 2013.) 

 
 یگوسیتی، هتروز(Ne)و مورد انتظار ( N) تعداد آلل مشاهده شده -3جدول 

و ضریب ( I) شاخص شانون ،(He) انتظارمورد و ( Ho)مشاهده شده 

 (.Fis)همخونی 

 N Ne Ho He* I Fis نام نشانگر

AHT4 8 22/4 24/0 22/0 64/1 028/0 

AHT5 9 90/3 22/0 24/0 23/1 020/0 

ASB17 12 04/6 92/0 93/0 02/2 023/0 

ASB2 10 49/4 22/0 29/0 26/1 002/0 

ASB23 10 39/2 92/0 91/0 92/1 006/0- 

HMS3 9 94/4 22/0 28/0 23/1 082/0 

HMS6 2 96/4 22/0 28/0 69/1 032/0 

HMS7 9 22/4 22/0 29/0 68/1 012/0 

HTG10 11 21/4 26/0 29/0 21/1 022/0 

HTG4 2 48/3 21/0 21/0 42/1 004/0 

LEX33 8 62/4 93/0 28/0 69/1 029/0- 

VHL20 10 69/2 92/0 92/0 81/1 011/0 

 016/0 22/1 29/0 22/0 21/4 20/8 میانگین

انحراف 

 استاندارد

69/2 23/0 04/0 03/0 12/0 034/0 

* Nei's Unbiased Measures of  Genetic distance 

(Nei 1978) 

 
های کرد، عرب و ترکمن  فاصله ژنتیکی نااریب نئی میان اسب -3جدول 

(Nei, 1978) 
 ترکمن عرب کرد نژاد

   **** کرد

  **** 922/0 عرب

 **** 924/0 282/0 ترکمن
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با استفاده از  Yو  Xنمودار دو بعدی پراکنش افراد روی محور 

افزار  نرمه کمک بو ( PCA) یاصل یها لفهؤم به تجزیهروش 

NTSYS V2.02 (Rohlf 1999 )اساس کل افراد  این بر .رسم شد

طوری که هر  ، بهنشان دادند جزاییکاملا م یبند گروه یمورد بررس

بندی مجزایی نسبت به افراد نژادهای  ر گروه خود و در دستهفرد د

  .(2شکل )دیگر قرار گرفت 

 

 
نژادهای کرد، عرب و ترکمن روی محور  یدو بعد پراکنش نمودار -2شکل 

 های اصلی لفهؤمختصات به کمک روش تجزیه به م

 

نتیجه آزمون انتساب افراد به جمعیت مبدا خود نشان داد که تمام 

ها اسب یناحتمالا ا. ندقرار گرفت ر نژاد جزء جمعیت خودافراد ه

ها  اند و تلاقی کمی بین آنمسیر تکامل متفاوتی در گذشته داشته

 یمورد بررس یها درصد اسب 100 ینبنابرا .صورت گرفته است

 یکیژنتفاصله  یزانم .خود منتسب شدند یبه منشاء نژاد یبه درست

 انتساب بر دقت آزمون زیادی یاربس یرتاث یمورد بررس یهانژاد

ها به  یتاگر جمعبنابراین  .(Bjornstad and Roed 2002)دارد 

راحتی  ، نشانگرهای ریزماهواره بهاز هم دور باشند یاندازه کاف

 Dalvit et (2006) .توانند منشاء نژادی افراد را مشخص کنندمی

al.  نوع استفاده از نشانگرهای ریزماهواره با ت که ندشان دادن

 یزانم بیشترینبه  یابیامکان دست یزی،ب ژنتیکی بالا و روش آماری

از آنجا که  .آورد یرا فراهم مافراد به جمعیت مبدا  یحصح انتساب

تر  انتساب افراد به نژادهایی که تمایز ژنتیکی کمتری دارند، مشکل

یابی  شود در این گونه موارد برای دست است بنابراین توصیه می

 .تر نشانگرهای ریزماهواره بیشتری استفاده شودبه صحت بیش

 یریگ یجهنت

نشانگرهای  د کههدمینشان  تعداد آلل زیاد و هتروزیگوسیتی بالا

ریزماهواره استفاده شده تنوع و چندشکلی بالایی در جمعیت 

های کرد ایران دارند، بنابراین این نشانگرها برای انجام اسب

این نژاد در تحقیقات آتی های انساب و انتساب روی آزمون

ترین کاربردهای این نشانگرها تعیین  یکی از مهم. شوندتوصیه می

طوری که با کمک گرفتن  باشد بهنسب در موجودات مختلف می

همچنین . توان در شناخت نژادهای اصیل بهره برد از این روش می
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را به  های آن، این نژادهای اصلاح نژادی متناسب با ظرفیتنامهبر

عنوان یک برند اسب ایرانی به جهان معرفی کرد و باعث ارز 

 .آوری و اشتغال زایی بالایی برای کشور شد
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