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Abstract 

Objective 

 The aim of the present study was to investigate genetic diversity in six Iranian horse 

populations including Ardabil native horses, Ardabil clubs horses and Arab, Drehshoori, 

Kordi and Qarabakh breeds. 
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Material and Methods 

 To perform the present study, 100 horses were sampled. After extraction and quality 

assessment of DNA, polymerase chain reaction was performed for eight microsatellite 

markers. Genetic diversity and statistical analysis were performed using GenAlEx 6.5 

software. The phylogenetic tree was constructed using microsatellite marker information 

indicating genetic distances of analyzed horse breeds. Also, STRUCTURE software was 

used to analysis of genetic structure of Iranian horse populations. 

 

Results 

The obtained results showed that the number of observed alleles in Ardabil native horses 

was 22, while this value for Dareshoori breed was 7.5. The observed heterozygosity was 

ranged from 0.865 for Kordi to 1 for Qarabakh breed. The average of observed alleles was 

calculated 13.729. Investigation phylogenetic tree showed that Ardabil native horses and 

Ardabil clubs horses have low genetic distance. 

 

Conclusion 

The investigation of genetic diversity of Iranian horses using eight microsatellite markers 

indicated that there is significant genetic variation in Iranian horses in the Northwest of 

Iran. Part of this variation is due to use of uncontrolled mating among breeds. 
Keywords: Horse, Genetic diversity, Microsatellite, Genetic structure 

 

 

 
 
Citation: Hedayat-Evrigh N, Azadmard E, Seyed Sharifi R, Nikbin S, Shakouri MD, Khalkhali-Evrigh R 

(2019) Investigation of Genetic Diversity of Iran Northwest Horses Using Microsatellite Markers. 

Agricultural Biotechnology Journal 11(4), 35-50. 

 

Agricultural Biotechnology Journal 11(4), 35-50. 

DOI: 10.22103/jab.2019.14552.1161 

Received: October 30, 2019; Accepted: December 9, 2019 
© Faculty of Agriculture and Technology Institute of Plant Production, Shahid Bahonar University of 

Kerman-Iranian Biotechnology Society 

  

   



 1398و همکاران،  هدایت ایورق

37  
Agricultural Biotechnology Journal; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

  ايهاي شمالغرب ایران با استفاده از نشانگرهاي ریزماهوارهژنتیکی جمعیت اسب بررسی تنوع
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  چکیده

سب        هدف:  شامل ا سب ایرانی  شش جمعیت ا ضر، بررسی تنوع ژنتیکی در  سب هدف مطالعه حا هاي موجود در هاي بومی اردبیل، ا

  باغ بود.شوري، کردي و قرههاي پرورش اسب اردبیل و نژادهاي عرب، درهباشگاه

ضر، از   :هاروشمواد و  سب نمونه راس  100براي انجام مطالعه حا ستخراج و ت  از گیري به عمل آمد. پسا ، DNAعیین کیفی ا

شانگر ریزماهواره  واکنش زنجیره ستفاده  تنوع ژنتیکی و آصورت گرفت.   ،اي مورد مطالعهاي پلیمراز براي هشت ن نالیزهاي آماري با ا
اي رسم گردید که نشانگر لوژنیکی با استفاده از اطلاعات نشانگرهاي ریزماهوارهدرخت فیمحاسبه شد.  GenAlEx 6.5افزار از نرم

 STRUCTUREافزار مهاي ایرانی با استفاده از نرهاي اسبساختار ژنتیکی جمعیتهمچنین باشد. ها میفواصل ژنتیکی این اسب
  .مورد آنالیز قرار گرفت

است در حالیکه این مقدار   22برابر با هاي بومی اردبیل اسب  در اي مشاهده شده  هنتایج بدست آمده نشان داد که تعداد آلل   نتایج:

باغ بود. راي نژاد قرهب 1براي نژاد کردي تا  865/0هتروزیگوســیتی مشــاهده شــد در محدوده  باشــد.می  5/7 شــورينژاد درهبراي 
شده برابر با    تعداد آللمیانگین کل  شاهده  شد    729/13هاي م سبه  سی  .محا شان دا  برر سب درخت فیلوژنتیکی ن هاي بومی د که ا

  باشند.هاي پرورش اسب اردبیل داراي فاصله ژنتیکی کمی میهاي باشگاهاردبیل و اسب

سی تنوع ژنتیکی   گیري:نتیجه سب برر ش     هاي ایرانی ا شت ن ستفاده از ه شان داد ک  ،ايانگر ریزماهوارهبا ا ه تنوع ژننتیکی قابل ن

سب  توجهی در جمعیت شمالغرب ایران  هاي ایرانی ا ستفاده ا    .وجود دارددر  شی از این تنوع به دلیل ا شده  ز آمیزشبخ هاي کنترل ن
  باشد.بین نژادي می

  ژنتیکی ، ریزماهواره، ساختارژنتیکیتنوع  اسب، کلمات کلیدي:

  

  مقدمه

و سپس به سرعت در سرتاسر  هاي آسیاي غربی اهلی شدهسال پیش در استپ 5500ها در حدود که اسب بر اساس شواهد
سال قبل از  3000شناسی، حضور اسب در ایران را در حدود هاي باستانیافته). Warmuth et al. 2012اند (جهان گسترش یافته

یا  1است که نژادهاي اسب مدرن دنیا از چهار تیپ اصلی (پونی تیپ اعتقاد بر این  ).Khalili 2009دهند (میلاد مسیح نشان می

Celtic یا پونی  2پونی تیپ ؛Tundra یا اسب  1؛ اسب تیپPlain اند، ) که از آمریکاي شمالی به آسیا مهاجرت کرده2؛ اسب تیپ
یا از  2یا تیپ  1باید از اسب تیپ ). به علاوه، فرض بر این است که اسب سبک مدرن Mostafavi et al. 2020اند (مشتق شده

باغ) و پونی کاسپین هم از نظر هر دو تیپ منشا گرفته باشد. در بین نژادهاي اسب مدرن گوناگون در جهان، گروه ترکمن (قره

. )Mostafavi et al. 2020دارند ( 2و  1آناتومیکی (استخوانی) و هم از نظر ساختاري به ترتیب مشابهت بالایی با اسب تیپ 
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توان این اسب را به عرب است. بنابراین، بر اساس این فرضیه می 1تیپفرضیه پیشنهادي دیگر این است که پونی کاسپین جد پیش

هاي ین گونهها یکی از مهمترین و تاثیرگذارتراسب ).Mostafavi et al. 2020هاي مدرن در نظر گرفت (عنوان منشا بیشتر اسب
اي براي حمل و نقل، مشارکت وسیلهدر طول تاریخ، به عنوان تامین کننده غذا،  این حیوان. آیندر میبه شما اهلی شده به دست بشر

نژاد اسب در سرتاسر جهان وجود  784در کل،  ).Wade et al. 2009( است ورزش مورد استفاده قرار گرفتهدر کارهاي کشاورزي و 

 ).Khadka 2010باشند (المللی مینژاد نیز از نوع بین 67اي و نژاد از نوع منطقه 62نژاد از نوع محلی،  655دارد که از این تعداد، 
عداد اسب میلیون راس اسب، بیشترین ت 192)، کشور آمریکا با دارا بودن حدود FAOSTAT )2017براساس آمار ارائه شده توسط 

، جز کشورهایی با تعداد متوسط اسب به شمار راس هزار 132ز با تعداد حدود و ایران نی در جهان را به خود اختصاص داده است
باشند و اسبچه خزر می ، سیستانیشوري، کردي، عرباز جمله ترکمن، دره مختلفیهاي موجود در ایران شامل نژادهاي رود. اسبمی

وجود تنوع ژنتیکی مطلوب در یک گونه و یا یک جمعیت، این شانس را به آن گونه یا آن  اند.که تنوع ژنتیکی خوبی را ایجاد کرده
در واقع تنوع ژنتیکی . )Willi et al. 2006( محیطی، انعطاف بیشتري داشته باشد دهد تا در مقابل مخاطرات و تغییراتجمعیت می

 بنابراین). Mousavizadeh et al. 2009رود (ار مییک عامل مهم براي پیشرفت ژنتیکی و سازگاري به شرایط محیطی به شم
تا حدودي،  آورد تا با توجه به تغییرات شدید اقلیمی در قرن اخیر،کمک به حفظ تنوع ژنتیکی در یک گونه این امکان را فراهم می

هاي یک گونه، اولین گام بلیتبرآورد تنوع ژنتیکی و شناسایی قا تضمین شده و از خطر انقراض دور بماند. بقاي آن گونه در طبیعت،
حفاظت از یک گونه باید با استفاده از شناخت عمیق از منابع  رود.براي کمک به حفظ تنوع ژنتیکی و بقاي آن گونه به شمار می

هاي استفاده از تکنیک) و در این مسیر، Ruzina et al. 2010; Shamsalddini et al. 2016ژنتیکی آن گونه صورت بپذیرد (

  )Soufy et al. 2009; Zamani et al. 2015ها مفید است (بندي آنملکولی بسیار مهم و براي طبقه
گیرد، به کارگیري هاي مختلف مورد استفاده قرار مییکی از ابزارهاي کاربردي که به منظور تعیین سطح تنوع ژنتیکی جمعیت

یکی از بهترین نشانگرهاي مولکولی براي مطالعه تنوع ژنتیکی  ).Vajed Ebrahimi et al. 2017باشد (نشانگرهاي مولکولی می
هاي ریز توالی ).Mohammadifar and Mohammadabadi, 2011باشد (اي میهاي ریزماهوارهدر حیوانات مختلف، توالی

ها به صورت والی). این تEllegren 2004روند (هاي ژنوم موجودات مختلف به شمار میترین قسمتاي یکی از متنوعماهواره
). به Abdul-Muneer 2014تصادفی در سرتاسر ژنوم بیشتر یوکاریوتها پراکنده شده و به مقدار بالایی داراي چند شکلی هستند (

هاي مختلف هاي گونهبراي مطالعه تنوع ژنتیکی در داخل و بین جمعیتاي به طور گستردهاي هاي ریزماهوارههمین دلایل، توالی

 d'Angelo et al. 2009; Mohammadifar)، گوسفند (Sun et al. 2008; Sharma et al. 2015از جمله گاو ( و طیور دام

and Mohammadabadi 2011; Huson et al. 2015; Vajed Ebrahimi et al. 2016; Vajed Ebrahimi et al. 

 .Askari et alبز ( ،)Ghasemi Meymandi et al. 2015; Patel et al. 2015; Nouairia et al.2015)، شتر (2017

2008; Askari et al. 2009; Bulut et al., 2016; Guang-Xin et al. 2019() مرغ ،Mohammadabadi et al. 

                                                        
1 Proto-type 
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مطالعات پیشین که به منظور بررسی تنوع  گیرند.مورد استفاده قرار می )Mohammadifar et al. 2009) و بلدرچین (2010

 .Samuzad et al) و ترکمن (Ala-Amjad et al. 2017هاي کردي (اي و در اسباز نشانگرهاي ریزماهوارهژنتیکی با استفاده 

هاي شهرستان اردبیل که از روستاها ها را گزارش کردند. پیشتر، تنوع ژنتیکی اسبجمعیتاخته بودند؛ تنوع بالایی در این ) پرد2013

که تنوع ژنتیکی بالایی  دند با استفاده از نشانگرهاي میتوکندریایی صورت پذیرفته بودهاي پرورش اسب نمونه برداري شده بوو باشگاه

اي به منظور مطالعه هدف تحقیق حاضر، استفاده از هشت جایگاه ریزماهواره). Hedayat-Evrigh et al. 2018( را نیز نشان داد
  باغ بود. عرب، کردي و قرهشوري، درهنژاد اي هاسب تعدادي از اردبیل و همچنینهاي شهرستان ژنتیکی در اسب تنوع

  

  هامواد و روش

راس از  25راس از نقاط مختلف استان اردبیل اعم از روستاها و عشایر،  43شامل س اسب أر100 تعداد این مطالعه از در
 باغراس اسب قره 5و  شوريراس اسب دره 5، راس اسب عرب 10راس اسب کردي،  12هاي پرورش اسب در اردبیل، باشگاه

هاي در لوله گیري شده،لیتر انجام گرفت. خون نمونهمیلی 5و به اندازه  گیري از سیاهرگ وداجینمونه. برداري به عمل آمدنمونه
و بعد از انتقال به آزمایشگاه تا پایان مراحل تحقیق در دماي جمع آوري گردید ي ضد انعقاد خون) (ماده EDTAونوجکت حاوي 

) Exegenاز خون پستانداران ( DNAبا استفاده از کیت استخراج  DNAاستخراج  .ندداري شددرجه سانتیگراد در فریزر نگه -20
استخراج شده همبستگی بالایی  DNAصورت پذیرفت. از آنجایی که کیفیت جنوبی) (سئول، کره GENEALLمتعلق به شرکت 

درصد  8/0در مطالعه حاضر با استفاده از ژل آگارز  DNAکیفی میزان دقت و صحت آنالیزها و محاسبات بعدي دارد، لذا تعیین با 
  صورت گرفت.

پرایمر مربوط به جایگاه  8از  ،گیري شدههاي نمونهاي در اسبهاي ریزماهوارهجایگاه جهت تعیین و تکثیر ژنوتیپ
 25در حجم  PCR). محلول FAO, 2011استفاده شد ( FAO/ISACبر اساس توصیه و ) 1جدول ( مورد مطالعه ايریزماهواره

 Taq )Ampliqon ،( 15واحد آنزیم پلیمراز  2MgCl ،5/1مول میلی dNTP ،2/1مول میلی 2/0ماکرو لیتر آماده شد که شامل 

  PCRاي، محصول هاي ریزماهورهجهت تعیین ژنوتیپ جایگاه بود. DNA نانوگرم 100و  و برگشت رفت هايآغازگر مول ازپیکو
. پس از اتمام جریان )1(شکل  صورت گرفت بارگذاري %8سپس روي ژل اکریل آمید  ط شده ومیکرولیتر رنگ مخلو 5با  هر جایگاه

تعیین افزار براي مشاهده و تعیین اندازه باند ایجاده شده براي هر جایگاه، از نرمآمیزي شده و با روش نیترات نقره رنگ بارگذاري، ژل
  .شداستفاده  PyElph1.4ژنوتیپ 
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 ايها براي تعیین ژنوتیپ نشانگرهاي ریزماهوارهجایگاه PCRمحصول .کیفیت اندازه  1شکل

Figure 1. The quality of PCR products for microsatellite markers genotyping 
 

  هاي آغازگرهاي استفاده شده در مطالعه کنونی. ویژگی1جدول 

Table 1. Characteristic of used primers in current study 

 دماي اتصال
Annealing 

Temperature 

برگشت آغازگر  

Backward primer 

رفت آغازگر  

Forward primer 

 نشانگر
Marker 

69 5-TGTTGTTGAAACATACCTTGACTGT-3 5-CAGGAAACTCATGTTGATACCATC-3 HMS07 

58 5-CACCAGGCTAAGTAGCCAAAG-3 5-GGGAAGGACGATGAGTGAC-3 COR058 

59 5-TGAAGTCAAATCCCTGCTTC-3 5-GCTTTTGTTTCTCAATCCTAGC-3 COR082 

55 5-TGGACAGATGACAGCAGTTC-3 5-TGCATGAGCCAATTCCTTAT-3 LEX54 

55 5-CACAACTGAGTTCTCTGATAGG-3 5-CCTTCCGTAGTTTAAGCTTCT-3 ASB02 

60 5-TTTCTCTTCAGGTGTCCTC-3 5-TTTAATCAAAGGATTCAGTTG-3 LEX33 

60 5-CCATCCTCACTTTTTCACTTTGTT-3 5-CCAACTCTTTGTCACATAACAAGA-3 HMS03 

58 5-CTGCTATTTCAAACACTTGGA-3 5-CTTGGGCTACAACAGGGAATA-3 COR071 

  
، )Noهاي مشاهده شده ()، تعداد آللNeهاي موثر (هایی مانند تعداد آللمطالعه حاضر، به منظور محاسبه آمارهدر 

 Shannon، شاخص شانون ()Nm( میزان جریان ژنی)، Heهتروزیگوسیتی مورد انتظار ( )،Hoهتروزیگوسیتی مشاهده شده (

Index( هاي و همچنین آمارهF )STF ،ISF  وITF ( 6.5 افزارنرمازGenAlEx  )2012Peakall and Smouse, ( .استفاده شد 
باشد، با استفاده از اطلاعات مربوط به هاي مورد مطالعه میترسیم درخت فیلوژنتیکی که به نوعی بیانگر فاصله ژنتیکی بین جمعیت

از آنجایی که مطالعه ساختار ژنتیکی یک  انجام گرفت.) TreeView )Page 1996افزار اي و با کمک نرمهشت نشانگر ریزماهواره

اي را در اختیار هاي ژنی و خلوص آن جمعیت اطلاعات ارزندهتواند در درك وضعیت ژنتیکی آن جمعیت و میزان اختلاطجمعیت، می
 20این نرم افزار   براي نیل به این هدف استفاده شد.) STRUCTURE )Pritchard et al. 2000محقق قرار دهد لذا از برنامه 
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گیري با دوره قلق 105تکرار بعد از 106با  افزارفرض نرممطابق پیش نتایج در این مطالعه ) بارگذاري گردید.k )20-2بار براي هر 

بهترین پراکنش و توزیع  K=4 فرض مدل مختلط، مدل تصحیح فراوانی آللی و با توزیع یکنواخت براي همه کلاسترها به دست آمد.
  دهد.ها نشان میرا در بین جمعیت ژنی

  

  نتایج و بحث

ها) در جایگاه خونی کل جمعیت(هم ISF ي اي نشان داد که آمارههاي ریزماهوارهبراساس جایگاه Fبررسی آماره هاي 
COR082   بیشترین مقدار و در جایگاه  018/0با عددLEX54 خود اختصاص ها به ل جمعیتکمترین مقدار را در ک -115/0 با عدد

بود که به  071COR و  02ASBها)، بیشترین و کمترین مقدار مربوط به دو جایگاه (تمایز جمعیت STF ي . در مورد آمارهدادند
هاي جمعیتدر  متوسطحاکی از تمایز ژنتیکی ) Wright )1978براساس دسته بندي که  ،را نشان دادند 033/0و  058/0ترتیب مقادیر 

ها نشان داد که بیشترین مقدار این آماره مربوط به جایگاه ها) در این جایگاهدر بین جمعیت خونی(هم ITF ي آماره مورد بررسی بود.
 33LEX  54 و کمترین مقدار نیز مربوط به جایگاه  095/0باLEX  مقادیر مثبت ). 2است (جدول  -076/0باISF  می تواند نشانگر

که  مثبتی را نشان داد مقادیر ،جایگاه 8در  STF ان زمی. مثل بین خویشاوندان در جمعیت باشدآمیزي و تولید احتمال وجود درون
در واقع بیانگر این امر است ) 044/0(هاي مورد مطالعه براي جایگاه STFمیانگین  .باشدها تمایز ژنتیکی بین جمعیتتواند نمایانگر می

درصد) نیز مربوط  6/95هاي منحصر به فرد در بین نژادها و مابقی تنوع (به آللدرصد از تنوع ژنتیکی موجود، مربوط  4/4که حدود 
 833/16با میانگین   COR082در این مطالعه، بیشترین چند شکلی، مربوط به جایگاه  باشد.به تنوع داخل جمعیتی در هر نژاد می

). همچنین میانگین تعداد آلل مشاهده 2(جدول  مشاهده شد 333/10با   COR071بود و کمترین مقدار چندشکلی نیز در جایگاه 

آلل بدست  5/7شوري مساوي با هاي نژاد درهبود در حالیکه این مقدار براي اسب 22هاي بومی اردبیل برابر با شده در جمعیت اسب
نشان از تنوع مناسب در  به دست آمد که 729/13هاي مشاهده شده به ازاي هر جایگاه، برابر با ). میانگین تعداد آلل3آمد (جدول 

گیري و همچنین توان به انتخاب حیوانات غیر خویشاوند در هنگام نمونهباشد. یکی از دلایل این امر را میهاي مورد مطالعه میجمعیت
با  هاي مشاهده شده، در مقایسههاي مورد مطالعه در تحقیق حاضر از نظر تعداد آللنشانگرهاي مورد مطالعه نسبت داد. جمعیت

؛ 794/6هاي تونس ()، اسبShahsavarian and Rahimi-Mianji, 2010؛ 69/8هاي کاسپین ایران (جمعیت اسب
Jemmali et al. 2017؛ 41/10جنوبی (هاي نژاد هالا در کره)، اسبSeo et al. 2016هاي مورد مطالعه در ) و جمعیت اسب

اي ماهوارهها و همچنین نوع نشانگرهاي ریزشان دادند. هرچند تعداد نمونه) مقدار بیشتري را نDorji et al. 2018؛ 06/8بوتان (
هاي هاي بومی و موجود در باشگاهگذار هستند. بخشی از بالا بودن این میانگین مربوط به اسبمورد مطالعه، در این مقادیر تاثیر

شوند که به ها توسط افرادي نگهداري میموما این اسبروند. عهایی با آمیختگی بالا به شمار میپرورش اسب اردبیل بود که اسب

تواند باغ بود که میهاي مشاهده شده در مورد نژاد قرهها دقت چندانی ندارند. کمترین تعداد آللگیري و حفظ اصالت اسبنحوه جفت
 ها در این نژاد باشد. به دلیل تعداد کم نمونه
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  اي مورد استفاده در مطالعه کنونیمربوط به نشانگرهاي ریزماهواره Nmو  Fهاي . آماره2جدول 

Table 2. F-statistics and Nm related to used microsatellites markers in current study 

  جایگاه
Locus 

Na ISF ITF  STF  Nm  

HMS071  12.333 -0.039 0.012  0.05  4.788  
COR058  16 0.073  0.024  0.045  5.313  
COR082  16.833 0.018  -0.063  0.045  5.286  
LEX54  11.833 -0.115  -0.076  0.035  6.901  
ASB02  16.667 -0.071  -0.009  0.058  4.584  
LEX33  12.167 0.052  0.095  0.045  5.254  
HMS03  13.667 -0.09  -0.043  0.038  6.340  
COR071  10.333 0.088  -0.052  0.033  7.392  

 استاندارد)میانگین (خطاي 

Mean (SE) 

13.727 

(0.876 
-0.051 

(0.02)  
0.005 

(0.021)  
0.044 

(0.003)  
5.668 

(0.394)  
  

هاي اسب برايانتظار بود به نحوي که مقدار این شاخص  هاي مشاهده شده و موردتعداد آلل شاخص شانون نیز مطابق با
. این شاخص به طور کلی نمایانگر میزان تنوع جایگاه مورد نظر به شمار بدست آمد 926/1شوري نژاد دره برايو  866/2 بومی اردبیل

با مقدار هتروزیگوسیتی مشاهده شده باغ رود و مقادیر بالاي این شاخص نشان دهنده میزان تنوع بالا در آن جایگاه است. نژاد قرهمی
هاي مورد مطالعه، مقدار کمتري از در مقایسه با دیگر جمعیت هاي نژاد کردي نیزو اسب، مقدار بالایی از تنوع را نشان داد 1برابر با 

هاي براي اسب) 89/0و مورد انتظار ( )935/0. میانگین هتروزیگوسیتی قابل مشاهده () را نمایان کردند865/0هتروزیگوسیتی را (
 ) مقدار بیشتري را نشان دادند.Zeng et al. 2019؛ Hoبراي  5131/0و  Heبراي  6603/0هاي چینی (ایرانی در مقایسه با اسب

) میزان 955/0هاي اردبیل (گیري شده از باشگاههاي نمونه) و اسب931/0هاي بومی اردبیل (هاي مورد مطالعه، اسبدر بین اسب

از نشانگرهاي  هاي اردبیل با استفادههتروزیگوسیتی و تنوع ژنتیکی بالایی را نشان دادند که در تطابق با نتایج مربوط به مطالعه اسب
 .Omri-kulankoh et alها گزارش شد (هاپلوگروه براي این اسب 9هاپلوتایپ در قالب  40میتوکندریایی بود. به طوریکه تعداد 

2018(  
بندي شده بودند، مقدار میانگین هاي عرب خاورمیانه و غربی طبقههاي عرب که در دو گروه اسببر روي اسبدر یک مطالعه 

 Khanshour( ) بالاتر بود59/0هاي عرب غربی () به وضوح از این مقدار در اسب7/0هاي عرب خاورمیانه (در اسب هتروزیگوسیتی

et al. 2013( .نمایندهمقدار هتروزیگوسیتی اسب) تواند به اي از خاورمیانه) در این مطالعه بالا گزارش شد که میهاي عرب ایران
مقدار  .در این نژاد در کشور بالا است و میزان اختلاطراده از خون نژاد عرب باشد و از اینداران  کشور به استفدلیل تمایل اسب
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در واقع هاي بومی اردبیل و کردي بیشتر از میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده بود؛ این حالت هتروزیگوسیتی مورد انتظار در جمعیت

 دفی خارج شده باشند.ها در یک جمعیت، از حالت تصادهد که آمیزشزمانی رخ می

  

  هاي مورد مطالعهاي در جمعیت اسب. تنوع ژنتیکی در هشت جایگاه ریزماهواره3جدول 

Table 3. Genetic variation in eight microsatellite loci in under study horse populations 

  جمعیت
Population 

Na Ne  Shannon index  Ho  He 

  بومی اردبیل
Ardabil native 

22±2.053  15.588±1.665  2.866±0.098  0.913±0.019  0.931±0.006 

 هاي اردبیلباشگاه

Ardabil clubs  
19.25±1.497  14.367±1.289  2.773±0.088  0.955±0.024  0.926±0.007 

 شوريدره

Drehshoori  
7.5±0.463  6.572±0.533  1.926±0.085  0.95±0.033  0.838±0.018 

 کردي

Kordi  
13.125±0.991  10.301±0.977  2.431±0.083  0.865±0.057  0.897±0.009 

 عرب

Arab  
12.75±0.996  10.129±1.11  2.401±0.091  0.925±0.025  0.894±0.01 

 باغقره

Qarabakh  
7.75±.366  6.932±0.385  1.984±0.053  1.0±0.0  0.853±0.008 

 مجموع

Total  
13.729±0.915  10.648±0.648  2.397±0.061  0.935±0.014  0.89±0.007 

 

هاي هاي بومی اردبیل و اسبجمعیت اسبهاي مورد مطالعه، نشان داد که اي در جمعیتماهوارهنتایج آنالیز هشت جایگاه ریز

و به طور کلی از چهار جمعیت مورد مطالعه دیگر، داراي فاصله هاي پرورش اسب اردبیل فاصله ژنتیکی کمی دارند موجود در باشگاه
هاي یکی از دلایل مهم فاصله ژنتیکی پایین در بین اسب). 2(شکل  توان در یک کلاس قرار دادکه که آنها را میهستند به طوري

هاي پرورش اسب این شهرستان به دلیل نزدیکی هاي موجود در باشگاههاي بومی اردبیل و اسباردبیل، اختلاط ژنتیکی بین اسب

روند و نژادهاي کردي، نیز تا حدودي، جمعیتی جداگانه به شمار میهاي عرب م شده نشان داد که اسبدرخت رسباشد. میجغرافیایی 
 هاياسب اي متفاوت در بین جمعیتباغ نیز در یک خوشه نزدیک به هم قرار گرفتند. مطالعه نشانگرهاي ریزماهوارهشوري و قرهدره
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و اطلاعات ما را در مورد وضعیت  و تنوعات ژنتیکی را در اختیار محققین قرار بدهد تري از فواصلتواند درك بهتر و دقیقایرانی، می

  .این حیوان مهم در کشور بالاتر ببرد

 
  ايهاي مورد مطالعه؛ بر اساس هشت نشانگر ریزماهواره. درخت فیلوژنتیکی جمعیت2شکل 

Figure 2. Phylogenetic tree of under study horse populations; based on eight microsatellite 

markers 
  

پیوندد، جریان ژنی گفته هاي یک جمعیت به جمعیت دیگر که در اثر فرآیندهایی مانند مهاجرت به وقوع میبه انتقال ژن
سطح تواند به ما این امکان را بدهد تا دید بازتري از که مطالعه این پدیده می )Ellstrand and Rieseberg, 2016( شودمی

هاي مورد بررسی نتایج حاصل از آنالیز ساختار ژنتیکی جمعیتهاي مورد مطالعه به دست بیاوریم. آمیختگی و تنوع ژنتیکی در جمعیت

وجود دارد و میزان  ی مورد مطالعههاي اسب ایرانجریان ژنی وسیعی در جمعیت نشان داد که STRUCTUREافزار با استفاده از نرم
بنابراین  )،3(شکل  هاي دیگر نداردمقدار و ترکیب اختلاط ژنی در جمعیت نیز تفاوت چندانی با جمعیتداخل هر اختلاط ژنی در 

هاي بنديدسته هاي بومی ایران داشته باشیم و لذا تفاوتهاي ظاهري منجر بهبندي دقیقی از لحاظ ژنتیکی در مورد اسبتوان دستهنمی
هاي مورد مطالعه شده است اما این امر چندان مطلوب به نظر باعث ایجاد تنوع بالا در اسب هر چند اختلاط ژنی نژادي شده است.

 باشد.هاي اسبی در کشور در حال کاهش میرسد. زیرا با روند در پیش گرفته شده، خلوص نژادي در بسیاري از جمعیتنمی
هاي کردي، بالا بودن تنوع ژنتیکی و آللی در این در اسب اي بر روي تنوع ژنتیکی) نیز در مطالعه2016مناف و همکاران (وحدانی
وجود نژادهاي مختلف در کشور یک فرصت استثنایی براي کارهاي مرتبط دانسته بودند.  نژاديهاي غیر اصولی بینبا آمیزشنژاد را 

هاي ایرانی، مینه اصلاح نژاد اسببرنامگی در زباشد. اما در حال حاضر با بیمی هاي مناسب اقتصادياصلاحی و حتی ایجاد فرصت
نشان  4در شکل  رنگ هاي مختلفلازم به ذکر است  باشد.رسد این فرصت در حال بدل شدن به یک تهدید جدي میبه نظر می

هر فرد بصورت خط عمودي در شکل در نظر گرفته شده که بوسیله  .دنباشمختلف در حیوانات مورد بررسی می هايKدهنده 
هاي مورد بررسی را نشان جمعیت نمایان شده در محور افقی شکل نیزاعداد  اند.اده شدهها نشان دهاي مختلف و اختلاط رنگرنگ
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 Yب ایران با استفاده از کروموزوم هاي شمالغرنتایج مطالعه کنونی مطابق با نتایج مطالعات بررسی تنوع ژنتیکی اسب د.ندهمی

)Hedayat-Evrigh et al. 2019 (و میتوکندري )Hedayat-Evrigh et al. 2018(  بود که نشان از تنوع بالا و اختلاط در
  داد.ها میدر این اسبخط پدري و مادري 

 
؛ محور STRUCTUREافزار هاي مورد مطالعه با استفاده از نرمبندي ساختار ژنتیکی اسب. خوشه3شکل 

هاي هاي باشگاه)، اسب1هاي بومی اردبیل (هاي حاضر در این مطالعه شامل اسبافقی نشان دهنده جمعیت

  )6باغ () و نژاد قره5)، نژاد عرب (4)، نژاد کردي (3شوري (نژاد دره)، 2اردبیل (

Figure 3. Clustering the genetic structure of under study horses using STRUCTURE 

software; the horizontal axis represents the present populations in this study including 

Ardabil native horses (1), Ardabil clubs horses (2), Drehshoori breed (3), Kordi breed (4), 

Arab breed (5) and Qarabakh breed (6) 
  

  گیرينتیجه

براي بررسی  STRUCTUREافزار و همچنین استفاده از نرماي ع ژنتیکی با استفاده از هشت نشانگر ریزماهوارهبررسی تنو

هاي ایرانی وجود اسب قابل توجهی در جمعیت نشان داد که تنوع ژنتیکی و اختلاط ژنی در این مطالعه،ها ساختار ژنتیکی جمعیت
اغلب پرورش دهندگان  باشد.هاي کنترل نشده بین نژادي میبه دلیل استفاده از آمیزشو اختلاط از این تنوع  زیادي دارد که بخشی

کنند و این هایی با خصوصیات ظاهري خاصی براي باروري مادیان خود استفاده میبومی اسب، بدون توجه به اصالت نریان، از اسب

نتایج این بومی و همچنین دیگر نژادهاي ایرانی شده است. هاي مسئله عاملی براي اختلاط ژنی بالا و از بین رفتن خلوص در اسب
در این و عدم مدیریت برنامگی بیمطالعه نشان می دهد که میزان جریان ژنی در بین نژادهاي مورد مطالعه به شدت بالا بوده و 

در کشور باغ نند نژاد قرههاي کوچک مابخصوص نژادهایی با جمعیتتواند عواقب بدي براي بسیاري از نژادهاي حاضر مسئله می
 .داشته باشد
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  منابع

  694دانم. نشر زارع، تهران، ایران، ) اسب و آنچه من می1388خلیلی مسعود (

) بررسی تنوع 1391پور مجتبی، دوستی محمد، غیادي عبدالجلیل (اصغر، طهمورثنژاد علیسموزاد محبوبه، نصیري محمدرضا، اسلمی
  345-351، 4یه پژوهشهاي علوم دامی ایران جایگاه ریزماهوراه. نشر 4با استفاده از ژنتیکی در اسب اصیل ترکمن 

) مطالعه تنوع ژنتیکی بز کرکی 1387زاده امین، فیاضی جمال (نصیري محمدتقی، باقیعسکري ناهید، محمدآبادي محمدرضا، بیگی

  155-161، 4. دانش کشاورزي رائینی بر اساس نشانگرهاي ریزماهواره
) بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت اسب کرد ایران با استفاده از 1396مجدي مطهره، مهربانی یگانه حسن، صادقی مصطفی (علاا

  335-342، 3اي. مجله علوم دامی ایران نشانگرهاي ریزماهواره
) شناسایی 1397( ایوریق رضاایوریق نعمت، بوستان آزاده، سیدشریفی رضا، واحدي وحید، خلخالیکولانکوه مصطفی، هدایتعمري

هاي استان اردبیل با استفاده از ناحیه کنترل ژنوم میتوکندریایی. فصلنامه علمی پژوهشی هاي مادري جمعیت اسبپاپلوگروه
  63-68، 11محیط زیست جانوري 

کرمان با  ) تنوع ژنتیکی شترهاي شمال استان1394زاده کشکوئیه علی (میمندي مهرداد، محمدآبادي محمدرضا، اسمعیلیقاسمی
  35-45، 4استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره. فصلنامه تحقیقات تولیدان دامی 

) بررسی تنوع ژنتیکی در جمعیت بلدرچین ایستگاه میبد 1388فر آمنه، امیرنیا سیروس، میرزایی حمیدرضا، محمدآبادي رضا (محمدي
  72، 82ژوهش و سازندگی) یزد با استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره. نشریه علومی دامی (پ

اي براي مطالعه ژنوم گوسفند کرمانی. نشریه علوم ) کاربرد نشانگرهاي ریزماهواره1390فر آمنه، محمدآبادي محمدرضا (محمدي

  337-344، 42دامی ایران 
هاي ایرانی با استفاده ) تنوع ژنتیکی خط پدري اسب1398شریفی رضا، عمري مصطفی (ایوریق رضا، سیدایوریق نعمت، خلخالیهدایت

   )3(11 نشریه پژوهشهاي علوم دامی ایران .Yیابی بخشی از کروموزوم از توالی
) بررسی تنوع ژنتیکی پمج جمعیت گوسفند ایرانی 1394زاده کشکوئیه علی (واجدابراهیمی محمدتقی، محمدآبادي محمدرضا، اسمعیلی

  143-158، 7اي. مجله بیوتکنولوژي کشاورزي اي ریزماهوارهبا استفاده از نشانگره
هاي کرد اسب ) بررسی تنوع ژنتیکی در جمعیت1396پور علی، ایوبی محمدرضا (مناف محمدامین، مشایخی محمدرضا، حسنوحدانی

  95-102، 27هاي علومی دامی ایران. نشریه پژوهش
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