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 Introduction: According to the characteristics of Iranian horse breeds and the demand for 

export, their identification, preservation and reproduction have become important. Kurdish 

horse is one of the native breeds of Iran, which is distinguished from other native breeds of 

Iran by having special characteristics.  

Materials & Methods: In this research, single nucleotide markers (SNP chip) were used to 

investigate the genetic structure or assignment in a 72 Iranian Kurdish breed horses 

population. After extracting the DNA of the samples, the genotype was determined using the 

GGP Equine 70K SNP genomic chip. Quality control of genomic data was done using 

PLINK v1.07 software. After the quality control steps, PLINK v1.9 Admixture software was 

used to study the relationship and genetic differentiation between populations, principal 

component analysis (PCA), Admixture, and phylogenetic relationships. The results of PCA, 

admixture and phylogeny analyzes were displayed in Python (using Matplotlib library), R 

(in ggplot2 package) and FigTree environments, respectively. Recent and past effective 

population sizes were estimated using SNeP software, which uses average linkage 

disequilibrium between different SNP pairwise intervals. The linkage disequilibrium pattern 

of the entire Kurdish horse genome was calculated using the r2 statistic.  

Results: The results of genomic linkage disequilibrium (LD) analysis indicated a relatively 

high reduction of the linkage pattern between 0-50 kb intervals (0.2 ≥ r2 ≥ 0.1) in this 

population. For the assignment test, SNPs with minimum allelic frequency (MAF) less than 

50%, samples with more than 10% unhealthy genotype and SNPs out of Hardy-Weinberg 

equilibrium (probability less than 10-6) were excluded.  
Conclusion: Therefore, according to the pattern observed from the results of this study and 

according to the origin of different Iranian horse populations (with the exception of the 

Kurdish population), it is possible to divide the Iranian horse populations into two categories 

of horses on the eastern and southern coasts of the Mazandaran Sea. (Turkmen and Caspian) 

and the horses of southwest Iran (Asil and Dareh Shuri). Also, due to the decreasing trend in 

the effective size over the generations, it is necessary to design appropriate programs to 

protect the Kurdish horse breed. 
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 مقاله پژوهشی   
 
 

 

   SNP chipآزمون انتساب در جمعیت اسب کرد با استفاده از 
 
 

 

 2محمدحسین بنابازی،  1کاشان-جمعه ناصر امام  ، 3علیرضا نوشری ، *2حمیدرضا سیدآبادی ،1فائزه نظری

 
 ایران ،علوم دامی، واحد علوم و تحقیقات، دانشگاه آزاد اسلامی، تهران گروه 1
 ایران  های بیوتکنولوژی، موسسه تحقیقات علوم دامی کشور، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی، کرج، پژوهشبخش   2

 ایران  کرج،، دانشگاه آزاد اسلامی،  کرجعلوم دامی، واحد   گروه 3
 

 چکیده   کلمات کلیدی 
 آزمون انتساب 
 ساختار ژنتیکی

 ژنومی تراشه 
 روابط فیلوژنی 

   اسب کرد 

اسب کرد  ها اهمیت يافته است.    شناسائي، حفظ و تكثیر آن،  صادرات  و تقاضا براي توجه به خصوصیات نژادهاي اسب ايرانيبا   مقدمه:  

   است. متمايز ايران بومي نژادهاي ساير از خاص  يهاويژگي داشتن با  که است ايران بومي يهانژاد از يكي

و روش  ب  ها: مواد  تحقیق  يا  ه دراين  ژنتیكي  بررسي ساختار  )   انتساب  منظور  اسب کرد  يک جمعیت  نشانگر  راس(  72در  تک  از  هاي 

 GGP Equine 70Kاستفاده از تراشه ژنوميبا    تعیین ژنوتايپ  ها،نمونه  DNA. پس از استخراج  استفاده شد (SNP chip) نوکلئوتیدي

SNP  ،با استفاده از نرم. کنترل کیفي داده انجام شد براي   کیفیت، کنترل مراحل از بعد  انجام شد.   PLINK v 1.07افزار    هاي ژنومي 

بین جمعیت ژنتیكي  تمايز  و  ارتباط  )مطالعه  اصلي  مولفه  تحلیل  و  تجزيه  نرم   PCA  ،)Admixtureها،  از  فیلوژني  روابط  افزارهاي   و 

PLINK v1.9،Admixture     .آنالیزهاي  استفاده شد فیلوژني به  PCA  ،Admixtureنتايج  )با  Python هاي  ترتیب درمحیط   و روابط 

 از استفاده با گذشته و اخیر  مؤثر جمعیت نمايش داده شد. اندازه  FigTree( و ggplot2)در پكیج  Matplotlib ،)Rاستفاده از کتابخانه 

الگوي عدم تعادل لینكاژي کند برآورد شد.  مي  استفاده  SNPمختلف  زوجي  فواصل  بین  پیوند  تعادل  عدم  میانگین  از  که  SNeP  افزارنرم

 محاسبه شد.   2rکل ژنومي اسب کرد با استفاده از آماره 

ژنومي   نتايج:  پیوستگي  تعادل  عدم  آنالیز  نسبتاً  (LD)  نتايج  کاهش  يک  از  فواصل  حاکي  بین  پیوستگي  الگوي  کیلوباز  0-50بالاي 

(2/0≥2 r ≥1/0  .در اين جمعیت بود )  ،براي آزمون انتسابSNP( هاي با حداقل فراواني آلليMAFکم )    با    ايهدرصد، نمونه   50تر از

 . ( حذف شدند10-6تر از  هاردي واينبرگ )احتمال کمتعادل هاي خارج از SNPدرصد ژنوتیپ ناسالم و  10بیش از

با مطالعه اين از  حاصل نتايج  از شده مشاهده الگوي به توجه با  گیري: نتیجه و  بحث    اسب مختلف هايجمعیت خاستگاه به توجه و 

مي جمعیت استثناي  )به  ايراني ايران هايجمعیت توان  کرد(  مازندران  درياي جنوبي و شرقي  سواحل هاياسب دسته دو در را اسب 

 اندازة در کاهشي به روند توجه  با چنین  نمود. هم بندي  دره شوري( تقسیم و ايران )اصیل  غرب هاي جنوباسب و کاسپین( و )ترکمن

 ضروري است.  اسب کرد نژاد از حفاظت براي مناسب هايبرنامه طراحي ها،نسل طي در مؤثر



                                                         ,.Nazari et al                                                                                               و همکاراننظری  
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 قدمه م
از نواحی استپی   ییهاسال قبل در بخش  6000اسب در حدود          

جنوب روسیه و اکراین کنونی اهلی شد و تا قبل از اختراع و رایج 

و شهرنشینی   زیادی در توسعه سیاسی  نقش  بخار  موتورهای  شدن 

داشته و در افزایش روابط اجتماعی بین جوامع بشری تا اوایل قرن  

موثر میلادی  )  بیست  است  اسب  9بوده  مختلف  نژادهای  دنیا  در   .)

مورفولوژیکی )نظیر اندازه،    های   که از نظر ویژگی  شوند  داده می  پرورش

های اخیر  در سال  ولی(.  4وزن، رنگ و غیره( با یکدیگر تفاوت دارند )

های وحشی( رو به کاهش  کار و اسب های  اسب ویژه    تعداد اسب )به

فائو  (14)  باشد  می آمار  براساس  ایران حدود    2014.  هزار    140در 

  بر   ایران  در  موجود  مستندات  براساس  (.15)  رأس اسب وجود دارد

اقوام پرورش  و  اصلی   جمعیت  پنجدهنده    حسب مناطق پراکنش یا 

  کرد  و  شوری دره ایران،  عرب یا  اصیل کاسپین، ترکمن، اسب متمایز

  ایران   بومی  و  اصیل  یهانژاد   از  یکی  عنوان  به  کرد  اسب  .دارد  وجود

  ایران   بومی  نژادهای  سایر  از  خاص  یهاویژگی  داشتن  با  که  است

 (. 28)  است  متمایز
 

 
  CAکرد،  KU) پراکنش جغرافیایی نژادهای  اسب در ایران :1شکل 

 ( اصیل  ASو   یدره شور DAترکمن،  TU ن، یکاسپ
 

  و   یکوهستان  طینژاد پرورش در شرا  نیدر تکامل ا  یعامل اصل         

طور عمده    این اسب به  یه اصلستگایز  سخت  طیشرا در یعیطب  انتخاب

ناهموار   هایمین کردستان و در ز  جمله استان  مناطق غربی ایران از   در

اما امروزه پراکنش این اسب تا  .  شوند  و مناطق کوهستانی یافت می

کرمان،  هایاستان  ای  آذربایجان،  و  کرمانشاه  اصفهان،  و    لامهمدان، 

  هایی از کشور عراق و ترکیه قابل مشاهده است بخش  چنین در  هم

نشانگرها25) از  امروزه  منشا،    یبرا   یکیژنت  ی(.  با  مرتبط  مطالعات 

(. با مطالعه  20شود )  یاستفاده م یدام  جوامع یتکامل ریو س خچهیتار

  ن یب  یکیژنت ی هاتفاوت  مورد در ی دی مف اطلاعات  یکی ژنت نشانگر  کی

متیجمع نیب ای  و  تیجمع  کی  افراد حاصل  )  یها  در7شود   .) 

 ییشناسا ،مختلف  یهادر گونه هاSNP Chip  توسعه با ریاخ یهاسال 

 در یاد یز قاتیتحق و افتهیگسترش  ژنوم  سطح در انتخاب یهانشانه 

و   یطراح مختلف های  گونه  مناطق نیا در موجود  یهاژن شده 

 است  شده  ییشناسا زی ن ها  آن یک یولوژی ب عملکرد یحت و یکروموزوم

تغییر  SNP)نوکلئوتیدی    تک  چندشکلی  (.2) نوکلئوتید  (،  یک  در 

  طوری  افتند، به  های خاصی از ژنوم اتفاق میواحد است که در جایگاه

بیش در  باید حداقل  تغییرات  این  از  از    که هریک  از یک درصد  تر 

  عنوان  افراد جمعیت مشاهده شود و قابلیت توارث داشته باشند تا به

SNP  شوند غیرکننده    SNP. قلمداد  و  کدکننده  نواحی   DNA در 

و    حضور دارد و فاکتورهایی مانند نوترکیبی و نرخ جهش در تعداد

 ل یتحل  و  هیتجز  یروش آمار   از  (.32)  ها نقش موثر دارند  تراکم آن

  با  مرتبط  یرهایاز متغ  یتعداد  ی بررس  ی( براPCA)  یاصل  یهامولفه 

  روش  نیشود. با ا  یها استفاده متیجمع  یکیژنت  یهالیو تحل گریکدی

  ها، ت یجمع یکیژنت مدل  مورد در هیاول فرض گرفتن درنظر به  ازین بدون

روش  18)  دشو  یم  ییشناسا هات یجمع  یکیژنت ساختار  با   .)PCA  

با   . (17شود )  یهای ژنتیکی آزمون مدر داده   یوجود ساختار جمعیت

در بخش   یژنوم  داده یاد یز  تعداد ،ی ابی  یتوال یآور   فن دی جد یهاروش 

 هات یجمع تکامل  خچهیتار یبررس ی برا   که  شده  ییشناسا ی دامپرور

 و  یخیتار تفاوت در منشا   وجودشود.    یاستفاده م عیوقا ی بازساز و

ا یمصنوع و یعیطب انتخاب با ینژادها جادیسبب   تنوع مختلف 

  ی هابرنامه  یاجرا   و  تیفعال گسترش  ی. برا(13،  1)  است شده یپیفنوت

 ی ضرور  یکنون ی هااسب  تیجمع تنوع  یبررس ها، اسب  ی برا ی حفاظت

 نیب ارتباطات  ییشناسا و  یلوژنیفدرخت   میترس  لذا رسد.   یم نظر به

نمودن   یاهل و تکامل از تر  شیب درك  ی برا مختلف  ی هااسب  تیجمع

اطلاعات   از  انتساب  آزمون  در(.  23است ) یضرور  یامر  وانات یح نیا

. از  شود  یاستفاده م هات یجمع در  افراد عضویت   نییتع  یبرا یکیژنت

برا این م افراد مبدا نییتع  یآزمون  استفاده  از   یناشناخته    شود. 

 واناتیح نسب  یابیو رد  لیتحل و تجزیه هاروش  این یعمل یکاربردها 

راس اسب تروبرد   95آزمون انساب در  قیتحق  کیدر  (.10)  باشد  یم

از   استفاده  ا  جینتا.  شدانجام    SNP  53با  با  داد که    تعداد  نینشان 

SNPخو روابط  زاسب   نیب  یشاوند ی،  دقت  با  (   PE=999/0)  ادیها 

  هیتروبرد توص اسب  یبرا  SNP 53JPNپنل نیاست. لذا ا صیتشخ قابل

  32رأس اسب از  729تعداد    بی ژنوت  گرید  قیتحق   کی  در  (.16شد )

و آزمون انساب انجام    ن ییتع  SNPنژاد مختلف با استفاده از نشانگر  

انجام آزمون مذکور    ی نشانگر برا  نیا  یینشان داد که کارآ  جیشد. نتا

)  ادیز در17است  ژنوت  کشور  (.    با   عرب  اسب  63  تعداد  بیعمان 

  ی بررسشد.    نییتع   Illumina Equine SNP70ازتراشه  استفاده

  ، یاسب فرانسو  27  ،ی سعود  عربستان  اسب  12  تعدادSNP  یهاپ یژنوت
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  اسب   17  ،ییکایاسب آمر  36  ، یلهستان  اسب  11  ،یمصر   اسب  77

  روش   با  یخارج  گروه  عنوان  به  کوچک  و  بزرگ  اسب  21  و  تروبرد

عرب در   یهانشان داد که اسب کیلوژنتیو  ف MDS ل یو تحل هیتجز

اسب  با  عمدتاً  فرانسو  یهاعمان  در  یعرب  اسب  چند  با    ان یم  و 

(. بررسی  3)  دشون  یم  خوشه  هم  ییکایآمر  ،یعرب لهستان  یهااسب 

های    ساختار جمعیت و شناسایی نواحی تحت انتخاب در ژنگان اسب 

ایرانی )شامل     اسب کرد(، توسط   58اسب عرب و    38کرد و عرب 

Axiom Equine Genotyping Array 670k  تحلیل   . شد ژنوتایپ  نییتع

از لحاظ    نژاد  دو  نیهای اصلی این دو جمعیت نشان داد که امؤلفه 

تنوع  هستند  کینزد  هم   به  کییژنت ایرانی  اسب  یکینتژ.  عرب  های 

 (.  22)   بود  تر شیبهای کرد  نسبت به اسب 

 

 ها مواد و روش 

ا         نژاد کرد تحت    اسب  یتعداد   یدارا   یهااز گله  قیتحق  نیدر 

نمونه کشور  دام  اصلاح  مرکز  برا   یریگ  نظارت  منظور    نیا  یشد. 

از    ینحو  تار مو( به  50دم )شامل حداقل    ای  الی  یاز موها   یا  دسته

ها به . سپس نمونهبودآن متصل    یمو به تارها  ازیجدا شد که پ  شهیر

  ی منتقل شد. پس از خارج کردن هوا   یر یگ  دار نمونه  پیز  یهاسهیک

درج و    سهیک  یو بستن درب آن، مشخصات اسب بر رو  سهیدرون ک

مح نگه  طیدر  نور  و  رطوبت  از  با  اسب   پیژنوت.  دیگرد  یدار  دور  ها 

  ن یشد. با ا  نییتع  GGP Equine 70K SNPیاستفاده از تراشه ژنوم

نمود. پس از    نییرا تع  SNPهزار    65حدود   پیتوان ژنوت  یها متراشه 

  ی بررس  یژنوم  یهاتراشه   در   موجود  یهاSNP  هیکل  ،هادام   پیژنوت  نییتع

 در  پ،یژنوت  نییحاصل از تع  یهاداده   تیفیک  از  نانیاطم  یشد. برا

  ه یاول یهاداده  یرو بر تیفیک کنترل مختلف مراحل یینها  یزها ی آنال

نرم از  استفاده  )  PLINK v1.9افزار    با    ی بررس  یبرا (.  18اعمال شد 

  ، )اصیل(  اسب عرب  71  شده  پیژنوتا  نییتع  یهااز نمونه   یا سهیمقا

  ی اسب دره شور  5 و  نیاسب کاسپ  7 ،اسب کرد  7 ،اسب ترکمن 11

تراشه  نمونه   بیژنوت(.  29)  شد  استفاده  زین از  استفاده  با  های 

BeadChip 670K SNP  جایی   از آن  (.29)  تعیین ژنوتایپ شده بود 

تعیین  GGP Equine 70K  SNP   های اسب کرد با تراشه  که نمونه

 با ها استفاده شد.  ( دادهmerge)  سازی  ژنوتایپ شده بود از هم ردیف

 ینژادها  کی تفک یبرا  توان  یم بخش ن یا در  حاصل اطلاعات از  استفاده

 آزمون وانات، ی ح ی هاپ یاکوت ی تیجمع ساختار  یبررس  ،یبوم اسب 

  ی برا  افراد  ن یب  یژنوم ی شاوندی خو روابط نییتع نیچن  هم و  انتساب 

 ینژاد  گروه  از  خارج  واناتی ح ییشناسا و یتیجمع ی بند   هیلا کیتفک

  ی مبنا  بر  یگاهیجا  نیب  یهمبستگ  نیانگیکرد. م یریگ میتصم خود

  پیوستگی  تعادل عدم و  نبرگیوا-یهاردتعادل  آزمون و هات یجمع اطلاعات

(LD برا )و    انی م  یگاهیجا  نیب  یهمبستگ  منفرد و برآورد  تیجمع  ی

جمع برا ت یدرون  نرم  یهات یجمع  یها  از  استفاده  با    افزار   چندگانه 

PLINK v 1.9  شد مقاد18)  محاسبه    تعادل   عدم  و  حاصل  ری(. 

 ریاخ یهاشرفت یبرآورد شد. با پ  PLINKافزار    ( در نرمLD)  یوستگیپ

از یژنوم ی های فناور  در استفاده   ی برا ینسل تک  ی هاروش  امکان 

داده  رود یم انتظار است. شده فراهم  Neبرآورد   از  استفاده    ی هابا 

 اندازه  .(29) برآورد شود Ne  سرتاسر ژنوم مقدار  ها درSNPsاز  حاصل

( که از 7)  SNePافزار  و گذشته با استفاده از نرم   ریمؤثر اخ  تیجمع

استفاده   SNP مختلف  یزوج  فواصل  نیب  وندیپ  تعادل  عدم  نیانگیم

در  کندیم   ی برا   یژنوم  یشاوندیروابط خو  PCA  زیآنال  برآورد شد. 

  ی خارج از گروه نژاد  واناتیح ییو شناسا یتیجمع یبند  هیلا کیتفک

  یی شناسا  یبرا  توانیکه م  ییزها یاز آنال  گرید   یکیشود.    یم  نییتع

ژنت داده تیجمع   نیب  یختگیآم  یکیساختار  براساس    ی ژنوم  یهاها 

و    هیعنوان تجز  به  تر  شیکه ب  زی آنال  نیاست. ا  Admixtureانجام داد  

منشاء    نییتع  یشود برا  یشناخته م  ییایجغراف  ستیاجداد ز  لیتحل

باشد.   یها م  آن  یکیتبار ژنت  لیو تحل  هیافراد بر اساس تجز  ییایجغراف

( است  MCMC)  مونت کارلو-مارکو  رهیبر اساس مدل زنج  زی آنال  نیا

خوشه    یمناسب برا یهااز روش  گرید یکی یلوژنیروابط ف زی(. آنال5)

-Neighbourاست. روش    یژنوم  یهاها بر اساس داده ت یجمع  یبند

joining  ی لوژنیروابط ف  نییتع  یمورد استفاده برا  یهااز روش   یکی  

و داخل   هاگونه نیب یلوژنیف روابط  نییتع  ی طور گسترده برا  به واست  

  نیب  یکیژنت  زیمطالعه تما  ی(. برا 28،  20)شود    یها استفاده مگونه

  Admixture  (،PCA)  یاصل  مولفه  لیتحل  و   هیتجز  ها،آن   ارتباط  و  هات یجمع

  PLINK v1.9 ،Admixture یافزارها با استفاده از نرم یلوژنیف  روابط  و

(K=2,K=3,K=4,K=5) VCF-kit   ی زها یآنال  جی. نتا(10 ،5)  دشانجام  

PCA،Admixture   یهاطیدر مح  بیترت به  یلوژنیو روابط ف Python 

  FigTree( و ggplot2 جی)در پکR (، Matplotlib  کتابخانه  از  استفاده   )با

  ن یب  یلوژنیروابط ف  زیآنال  جینمودار نتا  شینما  یداده شد. برا   شینما

از   مطالعه  مورد   Polo tree layout ،Show Root،scaleگزینهافراد 

bar  ،Tip labels  استفاده شد . 
 

 نتایج 
  بیژنوت  نییداده مطلوب بود ودرصد تع تیفیک کنترل یپارامترها        

های    ویرایش داده  (.1)جدول  بود98/0 برابر مطالعهاسب مورد  72در

های اسب کرد با    سازی داده  ردیف  حاصل از تعیین ژنوتیپ پس از هم

 . ارائه گردید  2های بومی دیگر در جدول   های اسب نمونه
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 کرد  اسب پیژنوت نییحاصل از تع یهاداده شیرایو :1جدول

 72 اسب  تعداد

 65112 تیفیها قبل از کنترل کSNPتعداد کل 

 4579 01/0از  تر کم یآلل یحذف شده با حداقل فراوان  SNP تعداد

 1983 ( 10-6)  نبرگیوا -یهارددر حالت عدم تعادل SNPتعداد

 2533 01/0 از تر کم یپیژنوت یها با حداقل فراوان SNP تعداد

 SNP 0حداقل  یافراد دارا

 56107 تیفیمورد مطالعه بعد از کنترل ک ی هاSNP تعداد کل
 

 بومی  اسب پیژنوت نییحاصل از تع یهاداده شیرایو :2جدول 

 173 اسب  تعداد

 366888 تیفیها قبل از کنترل کSNPتعداد کل 

 2765 01/0از  تر کم یآلل یحذف شده با حداقل فراوان  SNP تعداد

 4 ( 10-6)  نبرگیوا -یهارددر حالت عدم تعادل SNPتعداد

 342107 01/0 از تر کم یپیژنوت یها با حداقل فراوان SNP تعداد

 SNP 0حداقل  یافراد دارا

 21418 تیفیمورد مطالعه بعد از کنترل ک ی هاSNP تعداد کل
 

 افزار  نرم  در بررسی مورد LD ها، مقدارداده  کیفیت کنترل از بعد        

Plink  شد فایل محاسبه  در  فاصله r² مقادیر خروجی و   SNP و 

)  حسب  بر هاکروموزوم  باز  آنالیز عدم   ( kbجفت  نتایج  مشاهده شد. 

پیوستگی باLD)  تعادل  داده  (  از  توالیاستفاده  از  یابی    های حاصل 

کرومزوم  کلیه  به  )مربوط  در  اتوزوم  است.  1شکل  های  ارایه شده   )

در مقایسه با سایر   kb 50 تر از  کم فاصله در نژاد کرد درLD مقدار  

بود.  فواصل کم  ادامه  2/0 تا  0/ 1بین فاصله تا کاهش میزان  این تر 

 . صاف شده است  که کاملاً  kb 250دارد و تا  
 

 
روند کاهش عدم تعادل پیوستگی در فواصل مختلف   نمودار: 1شکل 

 r2ژنوم براساس 
 

از    ( درNe)ریمقاد  یکینمودار گراف         تا    983هر زمان   13نسل 

برا قبل  در    تیجمع  ینسل  مطالعه  مورد  شده    هیارا  2شکل  اسب 

اندازه موثر جمع  285نسل گذشته    13موثراسب کرد در    تیاست. 

 . روند مقدار(1)  مطابقت دارد،   Abdoli  جیراس بوده است که با نتا

Ne   مقدار باید بنابراین. است  ینزول شینسل پ 13تا  983از Ne در  

 این جمعیت برای حفظ این نژاد در حال کنترل باشد. 
 

 
سال  1000نمودار روند تغییرات اندازه جمعیت موثر در طی : 2شکل 

 گذشته 
 اندازه جمعیت موثر در اسب کرد Yهای گذشته و روی محورنسل Xمحور 

 

  درون  و یگروه  نیب روابط ییشناسا  یبرا  یاصل یهامولفه  زیآنال        

.  داد  نشان  را  نژادها  نیب  زیتما  یخوب   به  حاصل  جینتا.  شد  انجام نژادها

  نژادها   هیباعث جدا شدن کل   PC2و  PC1  که داد نشان  زیآنال  نیا  جینتا

اسب    های  اکوتیپ.  است  شده  گر یکدی  از  ییایجغراف  منطقه  براساس

خود    یبند  در گروه  باً یتقر  اکوتیپاند و هر    از هم جدا شده  یخوب  به

است گرفته  بهمولفه   (.3شکل  )   قرار  دوم  و  اول    36/2ترتیب    های 

 کنند. درصد واریانس موجود را توجیه می  35/2درصد و   
 

 
( PC2) (، دومین و مولفه اصلیPC1پراکندگی اولین) : نمودار3شکل 

 های اسب کرد براساس داده
 

خوبی   های اسب بهنژاد( نشان داد که  4 )شکل PCA زیآنال  جینتا        

دارد.  خود قرار به در گروه مربوط  اند و هر نژاد تقریباً از هم جدا شده

 زندگی مکانی محل  نزدیکی  و اصلی هایمؤلفه  تحلیل نتایج به توجهبا 

این ممکن کرد،  و اصیل نژاد دو  داشته مشترکی جد هااسب  است 

  نژاد  آمدن  وجود به  در اسب کرد  دارد نژاد احتمال  چنین  همباشند.  

   باشند. داشته نقش اسب اصیل
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( و  PC2) (،  دومینPC1)  پراکندگی سه بعدی اولین  :4شکل 

نژاد اسب  5های ژنوتیپ ( مولفه اصلی بر اساس دادهPC3) سومین

، اسب DR، اسب دره شوری: CA، اسب کاسپین: :AR)اسب اصیل

 ( TR، اسب ترکمن: KUکرد 
 

جمعیت         به  افراد  اختصاص  جمعیت،  ژنتیک  مباحث  های  در 

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

ADMIXTURE  از    برای استفاده  با  جمعیت  ساختار  به  دستیابی 

   K=3مولفه مفروض  3. اعمال  (1)  های کل ژنوم ارائه شده استداده 

 هاداده  در را  تغییرات اسب تمامی جمعیت سه فقط که  این بر )فرض

انجام شد. گزینه    می توجیه نژاد  تقسیم   K=3کند(   3به    کرد بندی 

 (.5شکل  )  را تایید کرد  PCAو نتایج    دهد گروه را نشان می
 

 
برای اسب   ADMIXTURE افزار نرم توسط K مقادیر برآورد: 5شکل 

 کرد 
 

 4ها در  نژاد مختلف به خوشه   5انتساب    یچگونگ  6  شکل  در        

  ، یپنج نژاد )کرد  یبرا   Admixture  زی ارائه شده است. آنال  Kمقدار  

  ی مولفه فرض  5استفاده از    ( بااصیل  و  نیترکمن، کاسپ  ،ی دره شور

(K=5ا در  شد.  انجام  ژن  نی(  تشابه    به   نسبتنژادها    هیکل  یحالت 

Kرنگ زرد و  گروه را تشکیل داد.    3اسب کرد  .  کرد  رییتغ  گرید  یها

کرد   یبرا  یا   سرمه  نژاد  برا   یاسب  سبز  و    یم  اصیلنژاد    یو   باشد 

  شده   حاصل  یکرد  اسب  نژاد  از  اصیل   اسب  نمود  یریگ جهیتوان نت یم

 (. 6  شکلاست ) 
 

 
براساس نژاد اسب ) از چپ به راست شامل   ADMIXTURE :6شکل

، اسب DR، اسب دره شوری: CA، اسب کاسپین:  :ARاسب اصیل 

 (TR،  اسب ترکمن:  KUکرد: 
 

جمعیت         زیر  ایجاد  و  جمعیت  یک  از  قسمتی  شدن  های  جدا 

تواند سبب تغییر در ساختار    های متمادی میدر طی نسلتر    کوچک

آن زیست    ژنتیکی  مناطق  بین  ژن  جریان  نشانگر  امر  این  شود.  ها 

می افراد  بین  آمیزش  و  مهاجرت  طریق  از  به  مختلف  عبارتی    باشد. 

ها، نشانه روابط خویشاوندی بین افراد این  وجود رابطه بین این گروه 

 های نژاد کرد بااسب   Neighbour-joiningآنالیز    باشد. ها میجمعیت 

 توجهداده شده است. با   7  شکل شده در فیلتر هایاسنیپ  از استفاده

 قرار گروه سه در کرد اسب نژاد جمعیت فیلوژنی کل  این درخت به

  Admixture  و  PCAفیلوژنی نتایج آنالیز    درخت   نمودار  چگونگی   دارند. 

 . تایید شد
 

 
روابط فیلوژنی اسب کرد مورد مطالعه: 7شکل   
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شدن         یک جدا  تشکیل حیوانات  و   هایزیرجمعیت  جمعیت 

 ها  آن ژنتیکی ساختار  در تغییر باعث احتمالاً هاینسل طی در تر  کوچک 

 رگروهیز ن یچند یاصل گروه دو از  دهد که  نشان می 8 شود. شکل  می

 موضوع  نیا هستند. مرتبط گرید کی  با یگروه  نیصورت ب به شده جادیا

  افراد  نیب  زشیآم و  مهاجرت  قیطر از  مختلف  مناطق نیب  یژن ان یجر

اثر عوامل  یرا نشان م   ر ینظ  یدهد. اسب نژاد کرد در طول زمان در 

در گروه دوم قرار    یتصادفریغ  یر یجهش و جفتگ  ،ییایمنطقه جغراف

  و   یشور  دره  ترکمن،  یهااسب   یهاخوشه   که   داد  نشان  جینتادارد.  

 (. 8  شکل)  دارند  قرار  کرد  و  اصیل  یهاخوشه   نیب  در  نیکاسپ
 

 
 های مورد مطالعهروابط فیلوژنی اسب : نمودار8شکل 

های قرمز نژاد کرد، آبی نژاد اصیل، زرد نژاد ترکمن، )که شاخه 

 باشند(  بنفش نژاد کاسپین و سبز نژاد دره شوری می

 

 بحث 

  که  داد نشان  خود  مبدا  جمعیت به  افراد انتساب آزمون  نتیجه        

افرا اسب  قرار خود  جمعیت در نژاد  هرد  اکثر  نژاد دره  گرفتند.  های 

قرار    اصیلاسب کرد و  و بین نژاد (4 )شکلشوری در بخش مرکزی 

های کرد و  اند. این نتایج ایجاد، نژاد دره شوری از تلاقی اسب   گرفته

  نژادهای  بوم  زیست شرایط گرفتن نظر در با  که کند  را تایید می  اصیل

ناشی   تواند  می بندی  گروه نیست. این انتظار از دور نتیجه مذکور این

مشترك منشا  وجود  جغرافیایی به ژن  جریان و  از   متفاوت مناطق 

و   مطالعه این از حاصل نتایج از شده مشاهده  الگوی  به توجه باباشد.  

  استثنای  )به  ایرانی اسب مختلف هایجمعیت  خاستگاه به توجه با

  های اسب  دسته دو در را  ایران  اسب هایجمعیت  توان   کرد( می جمعیت

های  اسب   و کاسپین(  و  )ترکمن مازندران دریای جنوبی و شرقی سواحل

)اصیل غرب جنوب تقسیم و ایران  شوری(  نتایج  نمود.   بندی  دره 

)  ، PCAآنالیز دارد22  ،29با گزارش  ).  ( مطابقت  نتایج  با    ،19ولی 

 بودن  ختهیآثار آم  Admixture (، آنالیز  K=5)  در  ( مطابقت ندارد.30

 رییتغ ن یا علت  شد،  ظاهر  اصیل و ی دره شور ،یکرد  ینژادها  نیب در

 هیتوج یپیفتوت  یهاشباهت  و پرورش محل تشابه با  بتوان  د یشا زی ن را

-Neighbourآنالیز    جینتادارد.   مطابقت   PCAدر حاصل جیکه با نتا کرد

joining  ر ی نظ  یاسب نژاد کرد در طول زمان در اثر عوامل  داد  نشان  

در گروه دوم قرار    یتصادفریغ  یر یجهش و جفتگ  ،ییایمنطقه جغراف

  نیب  در  نیکاسپ  و  یشور   دره  من،ترک  یهااسب   یهاخوشه دارد.  

به   توجهبا  چنین  هم  (.6  شکل)  دارند  قرار  کرد  و  اصیل  یهاخوشه 

 مناسب هایبرنامه  طراحی ها،نسل طی در مؤثر اندازة در کاهشی روند

 ضروری است.  اسب کرد  نژاد از  حفاظت برای
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