
 ایران دامیعلوم 

 (333-363)ص  4336پاییز ، 3 ة، شمار64 ةدور

 E-mail: Karim.karimi81@gmail.com            73470774030* تلفن: 
1. Heterozygote Excess 

  نوکلئوتیدی گاو سرابی بر اساس نشانگرهای چندشکل تکدر  جمعیت مؤثر ۀبرآورد انداز
 

 3مسعود اسدی فوزی و 2یهئکشکو زاده اسماعیلی، علی *1کریم کریمی

کشاورزی، دانشگاه شهید باهنر کرمان و عضو انجمن  ۀدانشجوی دکتری ژنتیک و اصلاح نژاد دام دانشکد. 1

 شهید باهنر کرمان پژوهشگران جوان، دانشگاه

 کشاورزی، دانشگاه شهید باهنر کرمان ۀ. دانشیاران گروه علوم دامی، دانشکد3و  2 

 (4/7/1394تاریخ تصویب:  - 22/9/1393)تاریخ دریافت: 

 

 چکیده

سرابی با  جمعیت گاودر  گیری تعداد افراد در حال جفت مؤثر ۀاین مطالعه با هدف برآورد انداز

نوکلئوتیدی  تک استفاده از نشانگرهای متراکم چندشکل ۀضافی و بر پایاروش هتروزیگوسیتی 

چیپ  ها با نمونهشد. تعیین ژنوتیپ  برداری نمونهگاو سرابی  رأس 22 از . بدین منظورفتانجام گر

Illumina High-density Bovine BeadChip  جایگاه  777922شاملSNP متوسط گرفت.  صورت

نادر و  های آلل، متوسط فراوانی شده متوسط هتروزیگوسیتی مشاهده ،هتروزیگوسیتی مورد انتظار

اندازۀ مؤثر . ها برآورد شد وینبرگ در مجموعۀ داده-حالت عدم تعادل هاردیدر  های آللدرصد 

افزار  گیری بر اساس روش هتروزیگوسیتی اضافی و به کمک نرم تعداد افراد در حال جفت

NEESTIMATOR (v2) اندازۀ مؤثر متوسط . دش برآورد ها جداگانه کروموزوم به ازای هریک از

 دست به 2/42تا  3/17% برای این برآوردها 99اطمینان  ۀمتوسط فاصل وبود فرد  22 برآوردشده،

تدوین  قرار دارد و انقراضخطر جدی در معرض گاو بومی سرابی نتایج مطالعه نشان داد که  .مدآ

 است.ضروری  مانده باقیالص حفاظت از گاوهای خ برای هایی برنامه

 

 نوکلئوتیدی، ژنتیک حفاظت، گاو سرابی، هتروزیگوسیتی اضافی. چندشکلی تک های کلیدی: واژه

 

 مقدمه

مدیریت منابع ژنتیکی نیازمند شناخت صحیح ساختار 

ژنتیکی، توزیع جغرافیایی و وضعیت اکولوژیک 

یکی از  (Ne) جمعیت مؤثر ة. اندازستها جمعیت

پارامترها در ژنتیک جمعیت محسوب  ترین مهم

را در  خونی همو میزان رانش تصادفی و  شود می

 مؤثر ة. دسترسی به اندازکند میمشخص  ها جمعیت

 های جمعیتمدیریت  منظور به ها جمعیتکنونی 

 کوچک در معرض خطر از اهمیت بسیاری برخوردار

جمعیت اندازة مؤثر . (Frankham, 2005) است

نظیر تعداد والدین  ای شجره های داده به کمک تواند می

 ,Caballero) و واریانس تعداد فرزندان برآورد شود

کوچک  های جمعیتدر  ویژه به ،. با این حال(1994

مورد  ای شجره های دادهبومی، در اغلب اوقات  های دام

 های سالدر دسترس نیستند. در Ne جهت برآورد  نیاز

نشانگرهای ژنتیکی زیادی به استفاده از  ۀاخیر علاق

اندازة مؤثر برآورد  برایروشی جایگزین  عنوان به

 ,Pollak) روش موقت. وجود داشته است ها جمعیت

، (Hill, 1981) ، روش عدم تعادل پیوستگی(1983

 ,.Pudovkin et al) ظاضاف روش هتروزیگوسیتی

از  (Nomura, 2008) و روش اشتراک آللی (1996

که تاکنون بر اساس مهمی هستند  های روشجمله 

 اندازة مؤثراستفاده از نشانگرهای مولکولی برای برآورد 

 اضافی . روش هتروزیگوسیتیاند شدهجمعیت استفاده 
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آللی افراد نر و ماده در  های فراوانیبر اساس تفاوت در 

یک جمعیت بنا نهاده شده و در مقایسه با سایر 

 است. برآورد تر سادهبه لحاظ محاسباتی  ها روش

تعداد افراد در اندازة مؤثر حاصل از این روش با عنوان 

و  شود می( شناخته Neb) 4در جمعیت گیری جفتحال 

اندازة مؤثر با  های جمعیتتری در یشاز کارایی ب

 ;Luikart et al., 2010) کوچک برخوردار است

Luikart & Cornuet, 1999.) این روش تنها به  در

افراد یک جمعیت  گیری های یک فصل از جفت داده

تر بوده و نیازمند  نیاز است و به همین دلیل ارزان

صرف وقت کمتری است. این روش در برآورد اندازة 

وحش  های حیات ها در گونه مؤثر برخی جمعیت

 ,Frankham, 1995; Hedgecockاستفاده شده است )

2007; Schmeller & Meril, 2006).  

امکان  نومیژ های فناوریاخیر در  های پیشرفت

 Neبرآورد  نسلی را در تک های روشکاربرد بیشتر 

حاصل از  های داده رود می. انتظار است  کردهفراهم 

در سرتاسر  (SNPs) نوکلئوتیدی تک های چندشکلی

فراهم   Neتوجهی را در برآورد شایانژنوم امکان بهبود 

تغییر  ۀنتیج . این نشانگرها(Nomura, 2009) آورند

د در توالی دی.ان.ای هستند و تنها دو یک باز منفر

حالت نوکلئوتیدی برای یک جایگاه خاص در توالی 

. این نشانگرها در مقایسه با سایر دارنددی.ان.ای 

و امکان ارزیابی  ندتری برخورداریشنشانگرها از تراکم ب

 اند آوردهتنوع سطح ژنوم را با جزئیات بیشتر فراهم 

(Matukumalli et al., 2009 Helyar et al., 2011; ) .

 SNPدر حال حاضر دسترسی روزافزون به نشانگرهای 

مختلف موجب شده است که این  های گونهدر 

نشانگرها به ابزاری استاندارد در ژنتیک حفاظت تبدیل 

 (Engelsma et al., 2012; Fahlén, 2014شوند )

گاو سرابی از جمله گاوهای بومی کشور است که 

داده  در نواحی کوهستانی شمال غرب ایران پرورش

یکی از نژادهای شیری ایران  عنوان به. این نژاد شود می

 هایی ویژگیشناخته شده است و به سبب داشتن 

، و سرد خشک نیمه وهوای آب همچون سازگاری با

منطقه و  های بیماریو  ها انگل برابرمقاومت ژنتیکی 

                                                                               
1. Effective Number of Breeders (Neb) 

ارزش دارای  تر پایینبا کیفیت  های خوراکسازگاری با 

ست. متأسفانه در مورد تعداد گاوهای ژنتیکی فراوانی ا

سرابی کشور آمار دقیقی در دسترس نیست. مرکز 

پشتیبانی گاو بومی سرابی نخستین بار در اواخر دهۀ 

با شناسایی و خرید تعدادی از گاوهای سرابی آغاز  47

به کار کرد. هرچند خلوص گاوهای موجود در این 

ه در نشد های کنترل ایستگاه حفظ شده است، تلاقی

شدت  مانده را به سطح منطقه، خلوص گاوهای باقی

تحت تأثیر قرار داده است. از سوی دیگر، شرایط 

اقتصادی تولید موجب کاهش تمایل دامداران به 

شده و همین امر این نژاد را با  نگهداری گاوهای بومی 

از آنجا که  خطر جدی انقراض مواجه ساخته است.

مراحل  ترین اصلی جمعیت ازاندازة مؤثر برآورد 

محسوب  ها گونهحفاظت از  های برنامه بندی اولویت

اندازة مؤثر ، این مطالعه با هدف برآورد شود می

 جمعیت گاوهای سرابی به کمک روش هتروزیگوسیتی

استفاده از نشانگرهای متراکم  ۀاضافی و بر پای

 . فتچندشکل نوکلئوتیدی انجام گر
 

 ها روشمواد و 
 یین ژنوتیپو تع گیری نمونه

جود در مرکز پشتیبانی گاو موگاو سرابی  رأس 07 از

 جادة سراب به اردبیل 3بومی سرابی واقع در کیلومتر 

 هایی دام، ای شجره. بر اساس اطلاعات گیری شد نمونه

یا  ندانتخاب شدند که با یکدیگر خویشاوندی نداشت

 ۀمو از ناحی های نمونهخویشاوندی کمتری داشتند. 

دم گاوها گرفته شدند و پس از ثبت مشخصات انتهایی 

نتقل شدند. ممجزا به آزمایشگاه  های بستهدر 

و تعیین  شدمو استخراج  های ریشهدی.ان.ای از 

-Illumina Highبه کمک چیپ  ها نمونهژنوتیپ 

density Bovine BeadChip (Illumina, Inc, San 

Diego, CA, USA انجام گرفت. این چیپ شامل )

در آزمایشگاه  ها نمونه .است SNPجایگاه  000340

تحقیقات ژنتیک حیوانی دانشگاه کوئینزلند )بریسبون، 

  .شدنداسترالیا( تعیین ژنوتیپ 
 

 ها دادهتصحیح 

 PLINK 1.07 (Purcell et افزار نرمبه کمک  ها داده
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al., 2007) های  تصحیح شد. از آنجا که توارث جایگاه

و دی.ان.ای  X ،Yهای  شده روی کروموزوم واقع

میتوکندری )توارث مادری( بین دو جنس نر و ماده 

شدن نشانگرهای مورد  منظور یکسان متفاوت است، به

های  استفاده در افراد هر دو جنس، تنها از جایگاه

با نرخ فراخوانی تعیین  های جایگاه اتوزوم استفاده شد.

، افراد با نرخ تعیین ژنوتیپ درصد 37ژنوتیپ کمتر از 

 4های دارای فراوانی آلل نادرSNPو  درصد 07کمتر از 

حذف شدند. آزمون  ها داده ۀاز مجموع 74/7کمتر از 

و  فتانجام گر ها جایگاه همۀوینبرگ در -یدتعادل هار

کنار  ها دادهاز  47-0کمتر از  P-valueبا  های جایگاه

روی  ها محدودیتاعمال این از گذاشته شدند. پس 

برای فرد  43در  SNP  637364اولیه،  های داده

محاسبات بعدی باقی ماندند. همچنین متوسط 

و متوسط فراوانی آلل نادر  شده مشاهدههتروزیگوسیتی 

کاهش  منظور بهد. مآ دست بهدر این مجموعه داده 

هایی که در حالت عدم SNPو حذف  ها جایگاهتراکم 

  افراز   تعادل پیوستگی با یکدیگر قرار داشتند، از نرم

PLINK 1.07 هایی پنجرهاستفاده شد. بدین منظور در 

رو به جلو در هر  SNP 47و با حرکت  SNP 37شامل 

rهای دارای SNPمرحله، 
)معیار عدم تعادل  2

 ها دادهبا یکدیگر از مجموعه  0/7پیوستگی( بیش از 

فرد  43در  SNP 06063حذف شدند. در نهایت تعداد 

 ها دادهدر مجموعه جمعیت  اندازة مؤثرجهت برآورد 

 باقی ماندند. 

 

در  گیری جفتتعداد افراد در حال اندازۀ مؤثر برآورد 

 جمعیت

که در  شود میدر روش هتروزیگوسیتی اضافی فرض 

آللی  های فراوانیکوچک، تفاوت  های جمعیت

ژنی در والدین نر و ماده موجب افزایش  های جایگاه

 شده در مقایسه با هتروزیگوسیتی مشاهده

تروزیگوسیتی مورد انتظار در فرزندان خواهد شد که ه

 شود میدر اصطلاح به آن هتروزیگوسیتی اضافی گفته 

(Roberston, 1965 در این روش ابتدا فراوانی .)

 های نمونهبر اساس تعداد  شده مشاهدههتروزیگوسیتی 

                                                                               
1. Minor Allele Frequency (MAF) 

Hj)آید  دست می هر جایگاه ژنی بهموجود در 
obs

(i).) 

Hjوزیگوسیتی )مقدار مورد انتظار هتر
exp

(i))  در هر

آید  می دست به رابطۀ زیرنیز بر اساس   جایگاه ژنی

(Zhadanova et al., 2008): 

(4)            )
N

()p(p)i(Hj
j

ii

exp

12
1

112


  

 jدر   ماُ iنمایانگر فراوانی آلل  piدر این معادله 

 هایی نمونهتعداد  Nj. همچنین استمین جایگاه ژنی اُ

 ۀدر مرحل .شوند میم یافت اُ jه هستند که در جایگا

معیار افزایش یا کاهش  عنوان به Dبعد شاخص 

 :آید می دست بهزیر  رابطۀهتروزیگوسیتی به کمک 

(0)                    
)i(Hj

)i(Hj)i(Hj
D

exp

expobs

)i(j


 

 Djم باشد، میانگین اُ jجایگاه  های آللتعداد  njاگر 

  برابر است با: jجایگاه  های آللدر تمامی 

(3)                                      



nj

i

)i(jj D
nj

D
1

1

 
 Dدر صورت وجود چندین جایگاه ژنی، شاخص 

 بهژنی  های جایگاه همۀ ۀیافت میانگین وزن صورت به

در  ها آللاین حالت وزن هر یک از  . درآید می دست

شود  می محاسبه بهزیر  رابطۀهر جایگاه ژنی بر اساس 

(Zhadanova et al., 2008:) 

(6  )                                    
)

nj

nj
(

ij NjW

1

 

به  توان میرا  Nebبا توجه به معادلات بالا، مقدار 

 ر برآورد کرد:یز رابطۀکمک 

(3)                                    
)D(D

D
Neb 12

12



 

 NEESTIMATOR رافزا نرممحاسبات از  برای این

(v2) (Do et al., 2014 .استفاده شد )اندازة مؤثر 

جداگانه محاسبه  ها کروموزومجمعیت برای هریک از 

در کل جمعیت  اندازة مؤثر ،شد و میانگین این مقادیر

در محاسبات استفاده  هایی آللد. تنها نظر گرفته ش

بود.  درصد 4حداقل  ها آنند که فراوانی آللی شد

برای هریک از درصد  33 ناطمینا ۀاصلهمچنین ف

 د.مآ دست به tبرآوردها با استفاده از توزیع 

 

 نتایج و بحث 

شامل  ها دادهاز  ای مجموعهکنترل کیفی روی 
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گاو سرابی انجام  رأس 07در  SNPجایگاه  000340

 SNPجایگاه  363و  4006، 33340. به ترتیب گرفت

قع شده و میتوکندری وا  Y ,Xهای کروموزومروی 

بودند و از محاسبات کنار گذاشته شدند. نرخ فراخوانی 

 درصد 37جایگاه کمتر از  040333تعیین ژنوتیپ در

بود و یک فرد نیز نرخ فراخوانی تعیین ژنوتیپ کمتر از 

وینبرگ نشان  -. بررسی تعادل هاردیدرصد داشت 07

 47-0کمتر از  P-valueجایگاه دارای  404داد که 

جایگاه دارای فراوانی آلل  43000 هستند. همچنین

حذف  ها داده ۀبودند و از مجموع 74/7نادر کمتر از 

و استفاده از  ها دادهکاهش تراکم  منظور بهشدند. 

عدم تعادل پیوستگی  ،دارای اطلاعات مفید های جایگاه

rجایگاه که  303630و شد بررسی  ها جایگاهمیان 
2 

حذف شدند.  ها دهدابود، از  0/7بیشتر از  ها آنمیان 

با نرخ  SNP 06063 نهایی شامل ةداد ۀمجموع

متوسط هتروزیگوسیتی بود.  درصد 6/30فراخوانی 

، شده متوسط هتروزیگوسیتی مشاهده، مورد انتظار

در حالت  های آللمتوسط فراوانی آلل نادر و درصد 

( در 73/7وینبرگ )در سطح -عدم تعادل هاردی

 نمایش داده شده است.  4 جدول
 

های در حالت عدم  های نادر و درصد آلل شده، هتروزیگوسیتی مورد انتظار، فراوانی آلل . متوسط هتروزیگوسیتی مشاهده4جدول 

 گاو سرابی SNPهای  وینبرگ در مجموعۀ داده-تعادل هاردی
 های در حالت  در صد آلل

 * وینبرگ-عدم تعادل هاردی

 متوسط فراوانی

 های نادر آلل

 وسیتیمتوسط هتروزیگ

 موردانتظار

 متوسط هتروزیگوسیتی

 شده مشاهده

 تعداد 

 نمونه

0/4 030/7 343/7 333/7 43 
 بوده است. 73/7تر از  ها کوچک حاصل از آزمون در آن Pهایی که مقدار  *: درصد آلل

 

مورد بررسی، درصد  های جایگاهتعداد کل 

غیر چندشکل، میانگین هارمونیک تعداد  های جایگاه

در  شده مستقل استفاده های آللو تعداد  اه نمونه

مورد  های کروموزومبه ازای هر یک از  Nebبرآورد 

ارائه شده است. بیشترین تعداد  0 بررسی در جدول

( و 6000م یک )وروی کروموز شده آلل بررسی

( 4303) 03کروموزوم  روی ها آنکمترین تعداد 

در  چندشکلیمشاهده شد. همچنین بالاترین سطح 

 چندشکلی سطح( و کمترین درصد 30)  3موزوم کرو

اندازة ( دیده شد. برآورد درصد 4/06) 03در کروموزوم 

بر اساس روش  گیری جفتتعداد افراد در حال  مؤثر

 ها کروموزومهتروزیگوسیتی اضافی به ازای هریک از 

جداگانه محاسبه شد. برآوردهای مربوط به 

در محاسبات  ناشناخته بودند و 04و 03 های کروموزوم

مشاهده  3 که در جدول گونه همانلحاظ نشدند. 

مربوط به  اندازة مؤثر، بیشترین برآورد شود می

بوده است. کمترین  3/460و برابر با  47کروموزوم 

 0موجود روی کروموزوم  های آللنیز در  Nebمقدار 

برابر با  ه(. متوسط مقادیر برآوردشد0/0مشاهده شد )

جمعیت در نظر گرفته اندازة مؤثر  نعنوا بهبود که  00

برای این  درصد 33اطمینان  ۀشد. متوسط فاصل

 ۀد. کمترین فاصلمآ دست به 0/67تا  3/40برآوردها 

مربوط بوده است )بین  0اطمینان به برآورد کروموزوم 

 شده مشاهدهاطمینان  ۀ( و بیشترین فاصل0تا  4/4

بوده  0/404تا  0/04و بین  40مربوط به کروموزوم 

و  47 های کروموزوماطمینان در  ۀاست. حد بالای دامن

میل کرده است که نشان از  نهایت بیبه سمت  44

برآوردهای مربوط به این دو  در دقت کافی نبود

را به  Neb تواند میکروموزوم است. حذف این دو برآورد 

 کاهش دهد. 00

نوع ژنتیکی بر پتانسیل تکاملی و قابلیت زیستی 

توجهی دارد. این  شایانرات یثتأیک جمعیت  درازمدت

 های جایگاهمعیار در ژنتیک حفاظت به کمک نسبت 

چندشکل و سطح هتروزیگوسیتی قابل توصیف است. 

مناسبی در جمعیت گاوهای سرابی  چندشکلیسطح 

مشاهده شد.  SNPپرتراکم  های دادهبر اساس 

 300/7 شده، مشاهدههمچنین متوسط هتروزیگوسیتی 

تنوع ژنتیکی مناسب در این  دهندة نشان بود که

جمعیت است. در این مطالعه تعداد زیادی از 

مورد بررسی به دلیل نداشتن کیفیت  های جایگاه

این امر  ؛کنار گذاشته شدند ها داده ۀمناسب از مجموع

 ةبیشتر به دلیل اثر اریب ناشی از شیو توان میرا 
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ثر در در ایجاد چیپ دانست. این ا 4هاSNPانتخاب 

سایر نژادهای گاو بومی دنیا نیز مشاهده شده است، 

مثال در چندین مطالعۀ مختلف، چندشکلی و  برای 

تنوع ژنتیکی بیشتری در نژادهای تایورین در مقایسه 

 Gautier et) با نژادهای ایندیسین گزارش شده است

al., 2007; Lin et al., 2010; Edea et al., 2013 .)

ییرپذیری زیادی در جمعیت پایه نشانگرهایی که تغ

دارند، ممکن است تنوع بیشتر یا کمتری به لحاظ 

های مورد مطالعه داشته  های آللی در جمعیت فراوانی

طورکلی مشاهده  (. بهAscertainment Biasباشند )

ایلومینا شامل بخش  SNPهای  شده است که چیپ

زیادی از نشانگرهایی هستند که در نژادهای ایندیسین 

اند و این امر به مشاهدة تنوع ژنتیکی کمتر  تثبیت شده

انجامد  در این نژادها در مقایسه با نژادهای تایورین می

(Lachance & Tishkoff, 2013 گاوهای بومی ایران .)

اند و  یابی ژنوم مورد توجه نبوده های توالی نیز در پروژه

های موجود  اطلاعات ژنوم این گاوها در طراحی چیپ

اده نشده است. به همین دلیل ممکن است استف

ها در گاوهای بومی  فراوانی آلل نادر در برخی از جایگاه

 ایران نیز کمتر باشد.

 
 های مستقل در برآورد  های فاقد چندشکلی و تعداد آلل های مورد بررسی، درصد جایگاه . تعداد جایگاه0جدول 

 های مختلف اندازة مؤثر جمعیت گاو سرابی به ازای کروموزوم
 کروموزوم ها جایگاه تعداد غیرچندشکلهای  جایگاهدرصد  مستقلهای  آللتعداد 

3003 4/3 6000 4 
3360 0/3 3070 0 
3400 6/47 3630 3 
3434 3 3370 6 
0003 0/40 3034 3 
0306 3/40 3670 4 
0440 0/40 3733 0 
0464 0/43 3743 0 
0034 0 3704 3 
0040 0/40 3003 47 
0377 0/47 3030 44 
0046 0/44 0633 40 
0076 3/47 0606 43 
0733 4/40 0300 46 
0033 3/47 0343 43 
0433 3/40 0377 44 
0744 44 0033 40 
4043 43 0463 40 
4330 3/44 0040 43 
0703 0/3 0064 07 
4340 0/44 0430 04 
4340 0/0 0733 00 
4030 0/47 4300 03 
4333 4/47 4006 06 
4000 6/43 4303 03 
4333 4/47 4036 04 
4330 4/44 4406 00 
4606 0/3 4463 00 
4474 0/3 4000 03 

 

1. Ascertainment bias 
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ها در  گیری و فاصلۀ اطمینان آن ، اندازة مؤثر تعداد افراد در حال جفتDیافته  های وزن آمده برای میانگین دست . مقادیر به3جدول 

 های مختلف گاو سرابی کروموزومدرصد در  33سطح 

 کروموزوم Dیافته  میانگین وزن گیری اندازة مؤثر تعداد افراد در حال جفت درصد 33فاصلۀ اطمینان 

4/34-4/43 4/03 7073/7 4 

0/03-3/43 3/40 7034/7 0 

3/60-3/07 6/00 7403/7 3 

40-0/00 4/33 7433/7 6 

3/30-3/40 4/06 7070/7 3 

0/30-3/40 4/06 7044/7 4 

0-4/4 0/0 7030/7 0 

4/06-4/46 3/40 7000/7 0 

3/04-43 4/43 7040/7 3 

inf *-3/63 3/460 7733/7 47 

inf-3/34 0/07 7743/7 44 

4/44-44 0/43 7330/7 40 

3/47-4/0 4/3 7300/7 43 

0/40-6/07 4/34 7443/7 46 

6/400-06 4/67 7404/7 43 

6/06-4/07 4/30 7430/7 44 

3/04-4/40 44 7303/7 40 

0/404-0/04 3/34 7430/7 40 

3/63-0/40 3/03 7430/7 43 

4/43-3/3 44 7606/7 07 

3/63-0/44 4/06 7040/7 04 

4/06-3/43 6/40 7034/7 00 

3/00-3/43 6/40 7030/7 03 

0/43-4/44 46 7343/7 06 

Inf Inf 7643/7- 03 

Inf Inf 7730/7- 04 

0/64-0/43 0/00 7006/7 00 

0/00-3/44 4/43 733/7 00 

3/40-44 4/43 7304/7 03 

 میانگین کل  -  00 0/67-3/40
 اند. نهایت میل کرده *: مقادیر به سمت بی

 

جلوگیری از کاهش تنوع ژنتیکی و حفظ بقای یک 

آن  اندازة مؤثرجمعیت نیازمند برآورد صحیح از 

 Franklin (1980). بر اساس پیشنهاد استجمعیت 

در  خونی همجلوگیری از بروز ضعف ناشی از  منظور به

اندازة نسل( در یک جمعیت،  3)در حدود  مدت کوتاه

فرد باشد. همچنین در  37بیشتر از  باید جمعیت مؤثر 

فرد باشد تا تنوع  377ر از یشتب Neباید  درازمدت

د. این شوجمعیت تضمین  مدت طولانیژنتیکی و بقای 
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پنجاه »طلاح با عنوان قانون سرانگشتی پیشنهاد در اص

 بازبینی ،قانوناخیراً این . شده استشناخته  «به پانصد

باید حداقل  مدت کوتاه Neکه  ه استو پیشنهاد شد

طی پنج نسل کمتر  خونی همفرد باشد تا نسبت  477

باید حداقل برابر با  درازمدت Neباشد و  درصد 47از 

ل تکاملی جمعیت را فرد باشد تا بتوان پتانسی 4777

(. Frankham et al., 2014) حفظ کرد درازمدتدر 

جمعیت گاو سرابی در این مطالعه بر  اندازة مؤثرمقدار 

 دست بهفرد  00اساس روش هتروزیگوسیتی اضافی 

جهت حفاظت از  پیشنهادشدهد. این عدد با مقادیر مآ

 دهندة نشانزیادی دارد و این امر  ۀفاصل ها جمعیت

نزدیک  ةحذف گاو بومی سرابی در آیند خطر جدی

یان به پرورش گاوهای یروستا نداشتن . تمایلاست

در  ها آنتولید  سطحنبودن  بومی به دلیل اقتصادی

مقایسه با نژادهای خارجی، موجب کاهش شدید 

اخیر شده است. از  های سالجمعیت این گاوها در 

نشده میان نژادهای  کنترل های تلاقیسوی دیگر 

اتی با گاوهای سرابی، خلوص این نژاد را با چالش وارد

 هایی برنامهکرده است. از این رو، تدوین  رو روبهجدی 

ضروری به  مانده باقیحفاظت از گاوهای خالص  برای

طبیعی  بوم زیستحفظ این نژاد در  برای. رسد مینظر 

آن، تعریف یک سیستم تولیدی اقتصادی جهت 

بارت دیگر پرورش گاوهای بومی ضروری است. به ع

گاوهای بومی تنها زمانی اقتصادی خواهد بود که در 

با شرایط مرتعی مناسب و بر اساس سیستم  هایی مکان

برداشت غلات  های پسماندهچرا یا مبتنی بر استفاده از 

دادن اهداف پرورش به  د. همچنین سوقصورت پذیر

توجیه اقتصادی بیشتری  تواند میسمت تولید گوشت 

و شناسایی  ها تلاقیه داشته باشد. کنترل به همرا

د. گیرخالص نیز باید مورد توجه جدی قرار  های دام

از طریق ایجاد  تواند می بوم زیستاز  خارج درحفاظت 

د. در این زمینه استفاده گیربانک ژن مورد توجه قرار 

 های دامدر شناسایی  تواند میاز نشانگرهای مولکولی 

استفاده از نشانگرهای  باشد. همچنین مؤثرخالص 

SNP روابط ژنتیکی میان حیوانات،  ۀجهت محاسب

مشارکتی و حفظ تنوع ژنتیکی در  ۀانتخاب بهین

 ,.Engelsma et alها قابل توصیه است ) جمعیت

های بومی کشور،  (. از آنجا که در بیشتر دام2014

ای و اطلاعات سرشماری شدة صحیحی  های شجره داده

 SNPفاده از نشانگرهای متراکم شود، است یافت نمی

تواند جایگزین مناسبی برای بررسی خصوصیات  می

 ها باشد. ژنتیکی این جمعیت
برآورد دقیق پارامترهای ژنتیکی ممکن است تحت 

ها قرار گیرد. بنابراین، سؤال  تأثیر اندازة کوچک نمونه

شده  گیری متداول این است که آیا تعداد افراد نمونه

عات کافی را برای آنالیزهای ژنتیک تواند اطلا می

ثابت  Smith & Wang (2014)حفاظت فراهم آورد. 

تواند موجب  کردند که اندازة کوچک نمونه تنها می

ایجاد اریب کوچکی در برآورد معیارهایی نظیر 

جفتی و ساختار  FSTهتروزیگوسیتی مورد انتظار، 

ها شود، اما این اریب در مورد معیاری مانند  جمعیت

 Willing et al.  (2012) تنوع آللی بسیار بیشتر است.

)که خود  FSTهنگام برآورد آمارة  اند که به گزارش کرده

شود( در  بر اساس مقادیر هتروزیگوسیتی محاسبه می

صورت استفاده از برآوردگر مناسب و در حضور تعداد 

زیادی از نشانگرهای ژنتیکی دو آللی، اندازة نمونه 

 4تا  6داری کاهش داده شود ) ور معناط تواند به می

نمونه(. نتایج مشابهی نیز دربارة هتروزیگوسیتی مورد 

گزارش شده  Pruett & Winker (2008)انتظار توسط 

 است.

 

 کلی گیری نتیجه

 00اندازة مؤثر جمعیت در نژاد سرابی بسیار کم بود )

های  فرد(. حفظ ماهیت ژنتیکی این نژاد ارزشمند در دوره

مدت و بلندمدت دچار مخاطرة جدی شده است.  هکوتا

کاهش اندازة مؤثر موجب افزایش حساسیت این جمعیت 

رو خواهد شد. از این رو لازم  به تغییرات محیطی پیشِ

کارگیری راهکارهایی نظیر شناسایی و پرورش  است با به

کردن سیستم تولیدی، کنترل  گاوهای خالص، اقتصادی

های ژنی برای حفاظت از این  نکها و ایجاد با گری تلاقی

 ریزی شود.  نژاد برنامه

 

 سپاسگزاری

نژاد گاو سرابی به پاس  از همۀ کارکنان ایستگاه اصلاح

های مورد مطالعه تشکر  همکاری ایشان در تهیۀ نمونه

 . گرددو قدردانی می
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ABSTRACT 

The objective of this study was to estimate the effective number of breeders in Sarabi cattle population 

using heterozygote-excess method based on single nucleotide polymorphism markers. Data consisted of 

20 Sarabi cows. SNP genotyping was performed using Illumina High-density Bovine BeadChip designed 

to genotype 777,962 SNPs. Average observed heterozygosity, expected heterozygosity, minor allele 

frequencies and percentage of deviation from Hardy-Weinberg test were estimated. Effective number of 

breeders was estimated per each chromosome using NEESTIMATOR (v2) software based on 

heterozygote-excess method. Average chromosome-wise effective number of breeders was equal to 28 

and corresponding average confidence interval was between 17.3 and 40.2. Results of this study indicated 

that Sarabi breed is on serious risk of extinction. Design of appropriate programs is necessary to conserve 

remaining purebred cattles. 

 

Keywords: effective population size, genetic conservation, minor allele frequency, observed 

heterozygosity. 

 

 

 

                                                                                                                                                                          
* Corresponding author E-mail: Karim.karimi81@gmail.com               Tel: +98 910 7006858 


