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 (۲/۱۲/۱135تاریخ پذیرش:  - 1۱/5/۱135 )تاریخ دریافت:

 
 چکيده

وم( در سطح ژنگان )ژن SNP( برخی از نژادهاي گوسفند ایرانی با استفاده از اطلاعات نشانگرهاي Neهدف از این تحقيق برآورد اندازة مؤثر )
از نژادهاي زل، افشاري،  ترتيب بهنمونه  ۱۱و  55، 15، 15، 12، 55نمونه حيوان شامل  ۲۱2بود. به این منظور از اطلاعات ژنگانی مجموع 

تعيين ژنوتيپ  Illumina OvineSNP50K Beadchipهاي بختياري و یک نژاد گوسفند وحشی ایرانی که با استفاده از آرایهمغانی، قزل، لري
انجام شد. اندازة مؤثر با استفاده از اطلاعات نداشتن تعادل پيوستگی  Sheep HapMapاند، استفاده شد. این تحقيق با همکاري پروژة شده

( نشان داد که همة نژادها با استفاده از دو مؤلفة اول PCAهاي واریانس )نسل پيش محاسبه شد. نتایج تجزیة مؤلفه 1533تا  5)لينکاژي( در طی 

و  13/3-12/3در دامنة  ترتيب بهشده در نژادهاي مختلف  شوند. ميانگين ناخالصی )هتروزیگوسيته( مورد انتظار و مشاهدهمدیگر مجزا میاز ه
سال  1533در طی  Neدهندة روند کاهش تدریجی آمده از محاسبة اندازة مؤثر در نژادهاي مختلف، نشان دست آمد. نتایج به دستبه 51/3-12/3

نسل قبل( در نژادهاي  5) هاي حاضردر نسل Ne اندازهنسل پيش براي همة نژادها بود.  553اکنون با یک شيب کاهشی زیاد در حدود گذشته ت
رأس( و نژاد وحشی گوسفند  55رأس( و کمترین در نژادهاي افشاري ) 93در نژاد زل ) Ne. بيشترین رأس بود 3-93گوسفند ایرانی در دامنه 

ویژه در نژاد  به ها آنها، اندازة مؤثر تنوع ژنتيکی مناسب در این جمعيت باوجود، نتایج این تحقيق نشان داد که درمجموعد. رأس( مشاهده ش 3)
هاي مناسب براي حفاظت از حيوانات خالص کاهش یافته است و طراحی برنامه شدت بههاي اخير گوسفند افشاري و نژاد وحشی در طی نسل

 ي بومی ضروري است.ماندة این نژادها باقی
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ABSTRACT 
The aim of the present study was to estimate the effective population size (Ne) in some Iranian sheep breeds using 
genome wide SNP data. A total of 217 animal samples consisting of 45, 37, 34, 35, 45 and 11 samples from Zel, 
Afshari, Moghani, Qezel, Lori-Bakhtiari and a wild-type of Iranian sheep breeds, genotyped by Illumina 
OvineSNP50K Beadchip assay were used in this study respectively. This study has been performed in collaboration 
with the Ovine HapMap project. The Ne was estimated using linkage disequilibrium across 4 up to 3500 generations 
ago. The result of principal component analysis (PCA) indicated that all breeds will be separated from each other in 
the first two principal components. Average expected and observed heterozygosity for different breeds ranged 0.36-
0.37 and 0.37-0.43 respectively. The Ne results showed a decreasing trend over the last 3500 generations for all 
breeds, with an increasingly slope since about last 550 generations. The Ne in Iranian sheep breeds for 4 generations 
ago were ranged from 9 up to 89. The highest historically effective population size was found for Zel breed (89 
heads) and the lowest for Afshari (44 heads) and wild_type (9 heads) sheep breeds. Generally, the results indicated 
that although a considerable genetic variation exists in these populations, however Ne has been decreased strongly in 
Iranian sheep breeds especially in Afshari and wild-type sheep breeds during recent years and designing of 
appropriate programs is necessary to conserve remaining purebred animals of these indigenous sheep breeds.  
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 مقدمه

بنابر شواهد و مدارک موجود ایران یکی از مهدهاي 

آید  شمار میسازي گوسفند در جهان بهاصلی اهلی

(Zeder et al., 1999یافته .)شناسی هاي باستان

 3444سازي گوسفند حدود کنند که اهلیپيشنهاد می

( در مناطقی در شمال Kijas et al., 2009سال پيش )

عراق امروزي و مناطق مجاور آن در ایران رخ داده 

پيشينة  باوجود(. اما Zeder et al., 1999است )

در پرورش این دام در کشور، هنوز  درازمدت

تغييرپذیري زیادي در این بخش صورت نگرفته است و 

نگاهی سنتی به گوسفند و گوسفندداري  طور عمده به

د. نداشتن شجرة مناسب و رکوردهاي دقيق وجود دار

هاي اصلاح  ها و مشخص نبودن هدف براي دیگر صفت

هاي مشکلاتی است که اجراي برنامه ازجملهنژادي 

کند. تحقيقاتی و کاربردي در این زمينه را محدود می

هاي ژنگانی بنابراین در شرایط موجود و با توسعة روش

یی که بتوانند با هاطراحی و اجراي پژوهش ،)ژنومی(

توسعة این بخش و ، در در نظر گرفتن این مشکلات

نظر  اجراي تحقيقات بعدي تأثيرگذار باشند، ضروري به

 رسد.  می

نياز به توليد بيشتر، توجه ویژه به نژادهایی با 

 گاهیشدة خارجی و  عملکرد بالا، ورود حيوانات اصلاح

ث باعده ریزي نشهاي برنامهاستفادة گسترده از تلاقی

فراوانی بسياري از نژادهاي  اکنون همشده است تا 

بومی جهان کاهش یابد و درنتيجه بسياري از این 

نژادها در معرض خطر انقراض و فرسایش ژنتيکی قرار 

(. اندازة مؤثر جمعيت Moradi et al., 2013گيرند )

(Ne یکی از )ها در ژنتيک جمعيت  ین فراسنجهتر مهم

ی و خون هميکی، تنوع ژنتميزان  آید که به شمار می

کند رانش تصادفی را در جمعيت مشخص می

(Frankham, 2005 اندازة مؤثر .)اطلاعاتی از  تنها نه

کنند، ها و نژادهاي مختلف فراهم میروند تکاملی گونه

سازي معماري ژنتيکی بلکه درک ما را در فهم و مدل

 ,.Tenesa et alدهند )صفات پيچيده توسعه می

که اندازة مؤثر کوچک است، تنوع  (. هنگامی2007

شود که روي ژنتيکی درون جمعيت نيز محدود می

هاي اصلاح نژادي ميزان پيشرفت ژنتيکی در برنامه

اقدام  هرگونهتأثيرگذار است. از سویی پيش از انجام 

در ارتباط با حفاظت از ذخایر ژنتيکی یک جمعيت 

نوع ژنتيکی آن نژاد دامی، بایستی از اندازة مؤثر و ت

 (. Zhao etal., 2014اطلاعات کسب کرد )

توان بر پایة یکی از سه اندازة مؤثر جمعيت را می

، شجره و نشانگر (دموگرافيکشناختی ) جمعيتروش 

هاي  (. فراسنجهFlury et al.,, 2010محاسبه کرد )

هایی که اطلاعات تنها براي جمعيت شناختی جمعيت

طولانی در دسترس است  هايبراي نسل ها آن

هاي کوچک ویژه در جمعيت به ،استيگيري پ قابل

طورمعمول این اطلاعات موجود نيستند. شجره  دامی به

مرسوم براي برآورد اندازة مؤثر در  صورت به

نمونه  عنوان بهشود که هاي دامی استفاده می جمعيت

توان به محاسبة اندازة مؤثر در نژادهاي گوسفند می

(، افشاري Mokhtari et al., 2015مغانی )ایرانی 

(Ghafouri-Kesbi, 2011( و بلوچی )Tahmoorespur 

& Sheikhloo, 2011 با استفاده از این اطلاعات اشاره )

آمده از شجره تا حد  دست هرحال برآورد بهکرد. به

زیادي به عمق شجره و کامل بودن آن بستگی دارد که 

هاي دامی در ز جمعيتاین اطلاعات تنها براي برخی ا

ها تنها دسترس است و در عمل استفاده از این روش

در شمار بسيار کمی از نژادها با مدیریت بالا 

 (.Uimari & Tapio, 2011) استپذیر  امکان

براي رفع این محدودیت استفاده از  حل راهیک 

هاي اخير در زمينة اطلاعات ژنگانی است. پيشرفت

SNP (SNP Chip )هاي آرایهتعيين ژنوتيپ و طراحی 

آوري مقادیر بالاي اطلاعات نشانگري و امکان گرد

 LD: Linkageنداشتن تعادل پيوستگی )

Disequilibrium را براي محاسبة اندازة مؤثر در )

هاي مختلف انسانی و دامی فراهم آورده است جمعيت

(Corbin et al., 2010; Kijas et al., 2012 تاکنون .)

اند که امکان برآورد يقات مختلفی نشان دادهتحقنتایج 

پيوستگی اندازة مؤثر از روي اطلاعات نداشتن تعادل 

 ,Sved, 1971; Hill( وجود دارد )LD) (لينکاژي)

1981 .)LD ها در ارتباط غيرتصادفی آلل صورت به

هاي مختلف در اثر عملکرد نوترکيبی بين جایگاه

ف ژنگان تعریف هاي مختلهاي فيزیکی جایگاهموقعيت

(. بيشتر تحقيقات در زمينة Sved, 1971شود )می

ها روي گاو شيري متمرکز برآورد اندازة مؤثر در دام
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نمونه  عنوان به(. Saatchi et al., 2011شده است )

Qanbari et al. (2010)  گزارش کردند که اندازة مؤثر

جمعيتی در نژاد هلشتاین آلمانی در چهار نسل پيش 

شمار بسيار  هرحال بهرأس بوده است.  149ه نزدیک ب

تحقيقات اندازة مؤثر جمعيتی در گوسفند را  ازکمی 

برآورد زده است.  SNPهاي با استفاده از فناوري آرایه

Buren et al. (2014)  با استفاده از اطلاعات نداشتن

تعيين  SNPنشانگر  83498بين  پيوستگیتعادل 

 صورت بهی، ژنوتيپ شده در هفت نژاد سوئيس

آميزي اندازة مؤثر را بررسی کردند. بر پایة موفقيت

شده تحقيقات بسيار اندکی در این  بررسی منابع انجام

زمينه در نژادهاي گوسفند ایرانی انجام نشده است. 

Moradi et al. (2012) هاي شناسایی نشانه هدف با

بختياري، اندازة مؤثر را انتخاب در نژادهاي زل و لري

محاسبه  پيشنسل  04-0444این نژادها بين در 

کردند و گزارش کردند که اندازة مؤثر در این نژادها از 

به  ترتيب به پيشنسل  0444حيوان در  8344حدود 

بختياري در حيوان در نژادهاي زل و لري 290و  484

کاهش یافته است. هدف از این  پيشنسل  04حدود 

ر پنج نژاد بومی تحقيق برآورد اندازة مؤثر جمعيت د

بختياري ایرانی شامل زل، قزل، مغانی، افشاري و لري

در سطح ژنگان بود که با  LDبا استفاده از اطلاعات 

انجام شد. در این  Sheep HapMapهمکاري پروژة 

تحقيق همچنين از اطلاعات یک نژاد وحشی گوسفند 

ایرانی نيز که با استفاده از آرایة همسان تعيين ژنوتيپ 

تواند اطلاعات ، استفاده شد. نتایج این تحقيق میشده

ارزشمندي در زمينة درک بهتر و مدل کردن معماري 

 ژنتيکی نژادهاي بومی فراهم آورد.  

 

 هامواد و روش
 گيري و تعيين ژنوتيپنمونه

در این بررسی براي محاسبة اندازة مؤثر جمعيت برخی 

موع گوسفندان بومی ایران از اطلاعات ژنوتيپی مج

رأس(،  82حيوان مربوط به نژادهاي زل ) 012

 92رأس(، قزل ) 81رأس(، افشاري ) 82بختياري ) لري

رأس( و یک نژاد وحشی گوسفند  92رأس(، مغانی )

هاي مربوط به نمونه( استفاده شد. داده 10ایرانی )

بختياري از تحقيق نژادهاي گوسفند زل و لري

Moradi et al. (2012)  .خلاصه در این  طور بهتهيه شد

هاي انتخاب و مناطق بررسی که براي شناسایی نشانه

ها از  ژنگانی مرتبط با ذخيرة چربی انجام شد نمونه

ثبت شجره  با نظامهاي اخير هایی که در طی سالگله

اند و رکوردگيري مرکز اصلاح نژاد کشور قرار گرفته

هاي گيري در نژاد زل از گلهآوري شدند. نمونهگرد

-مختلف مردمی در استان مازندران و در نژاد لري

هاي مردمی و ایستگاه شولی شهرکرد بختياري از گله

 انجام شد.

هاي تعيين ژنوتيپ مربوط به نژادهاي داده

 HapMapالمللی افشاري، قزل و مغانی از پروژة بين

هاي مربوط به نژاد وحشی گوسفندي تهيه شد. داده

پروژة مستقل از یک گوسفند ایرانی نيز در یک 

در منطقة مرکزي ایران واقع در شهر اراک  وحش باغ

آوري شد که در قالب یک طرح مشترک با مرکز گرد

AgResearch  نيوزیلند تعيين ژنوتيپ شدند. استخراج

DNA هاي مربوط به نژادهاي زل، لريدر نمونه-

بختياري و گوسفند وحشی با استفاده از روش بهينة 

( از خون کامل انجام Helmes, 1990)استخراج نمکی 

ها نيز با استفاده از شد. تعيين ژنوتيپ در همة نمونه

که  Illumina Ovine SNP 50K BeadChip هاي آرایه

جایگاه نشانگري  24444امکان ژنوتيپ همزمان حدود 

 آورد انجام شد.را فراهم می

 

 هاویرایش داده

هاي دهدر این تحقيق براي اطمينان از کيفيت دا

هاي نهایی  آمده از تعيين ژنوتيپ در تجزیه دست به

هاي اوليه مراحل مختلف کنترل کيفيت روي داده

(. در آغاز مجموع ده حيوان در 1اعمال شد )جدول 

درصد ژنوتيپ 2نژادهاي مختلف که داراي بيش از 

خارج از  PCAبودند و یا بر پایة تجزیة  رفته ازدست

هاي بعدي کنار  تند از تجزیهگروه نژادي خود قرار داش

و  Rافزار با استفاده از نرم PCAگذاشته شدند. تجزیة 

يان است ب قابلاجرا شد.  prcompبا استفاده از تابع 

-اجراي این مرحله از ویرایش در نژادهاي زل، لري

بختياري و نژاد وحشی در این تحقيق انجام شد و در 

ر در پروژة نژادهاي افشاري، مغانی و نژاد قزل پيشت

Sheep HapMap  .چگونگی  ازآنجاکهاجرا شده بود
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بين  Yو  Xهاي هاي موجود در کروموزموراثت جایگاه

 Karimi etدو جنس نر و ماده با هم متفاوت است )

al., 2015 )یکسان شدن نشانگرهاي مورد  منظور به

 استفاده در هر دو جنس، در این تحقيق از نشانگرهاي

استفاده شد. به  (اوتوزومی) یکروموزومی غيرجنس

که  SNPنشانگر  1049همين خاطر در این مرحله، 

واقع شده بودند و  Yو  Xهاي جنسی روي کروموزوم

هایی که در هر نژاد فراوانی آلل نادر کمتر SNPسپس 

ها حذف شدند. براي داشتند، از مجموعة داده 40/4از 

SNPژادهاي از ن هرکدامیی که در ها آنمانده  هاي باقی

 عنوان بهواینبرگ نداشتند -مورد بررسی تعادل هاردي

( Teo et al., 2007معياري از خطاي تعيين ژنوتيپ )

آوردن سطح  دستبهکنار گذاشته شدند. براي 

داري در این آزمون از تصحيح بنفرونی  معنی

(n/=β استفاده شد. که در این رابطه )n  شمار

( و 24444=n) SNP ن شمار نشانگرهايآزمون و هما

در نظر گرفته شدند که  α=42/4خطاي آزمایش 

خواهد شد.  β=14-1داريدرنتيجه سطح احتمال معنی

باید توجه کرد که هرچند نداشتن تعادل هاردي 

دهندة نشان حتم بهمختلف  هاي جایگاهواینبرگ در 

هاي مختلفی  خطاي تعيين ژنوتيپ نيست و عامل

توانند باعث خاب، رانش و جهش نيز میهمچون انت

که در  طور همانوجود  ینبااانحراف از تعادل شوند، 

به تفسير بيان شده است  Teo et al. (2007)مقالة 

یاد به دليل ز احتمال بههاي شدید از این تعادل انحراف

آغازگر خطاي تعيين ژنوتيپ و اشتباه در مراحل اتصال 

ها با استفاده از نمونه ها در هنگام ژنوتيپ(پرایمر)

هاي یت ژنوتيپدرنهادهد. رخ می SNP Chipهاي آرایه

 افزار نرم Beagleبا استفاده از بستة  رفته ازدست

R ( ایمپيوت شدندBrowing & Browing, 2009) 

 و با حذف نشانگرهاي با موقعيت ناشناخته، 

SNPهاي بعدي استفاده  مانده در تجزیه هاي باقی

ناخالصی ماندة  هاي باقیSNPیت، براي ادرنهشدند. 

 مشاهده شده و مورد انتظار  (هتروزیگوسيتی)

 Nei et al. (1978)بر پایة رابطة  Rنيز در بستة 

 محاسبه شد. 

 
 هاي ژنوتيپی نژادهاي مختلف گوسفند مورد بررسیشده روي داده . مراحل مختلف ویرایش اعمال1جدول 

Table 1. Summary of data mining steps performed on genotyping data of the studied sheep breeds 
Wild_type Qezel Moghani Afshari Lori_Bakhtiari Zel Step 

12 35 35 41 47 47 Number of animals 

1 0 1 4 2 2 Animals excluded due to  >5% genotyping failure and PCA admixture 
11 35 34 37 45 45 Remaining animals 

49018 49018 49018 49018 49018 49018 Number of SNPs 
1203 1203 1203 1203 1203 1203 Excluding the sexual chromosomes SNPs 

14948 1555 1911 2613 1883 1558 SNPs excluded with MAF<2% 
0 31 22 13 45 41 SNPs excluded with deviation from HWE (<10-6) 

215 301 305 307 307 318 Excluding unknown SNPs 
32652 45928 45577 44882 45580 45898 Remaining SNPs  

 

 برآورد اندازة مؤثر جمعيتی 

بين  پيوستگیدر این تحقيق در آغاز نداشتن تعادل 

هاي نشانگري با استفاده از معيار ضریب مربع جایگاه

rهمبستگی بين دو جایگاه )
 & Hill( به روش 2

Robertson (1968) :محاسبه شد 
 

freq(B2)freq(B1)freq(A2)freq(A1)

freq(A2B1)freq(A1B2)freq(A2B2)freq(A1B1)2
r






 

فراوانی نشانگر  freq (A1-B1)در این رابطه براي مثال 

فراوانی  freq (A1)و  است 1آلل  0و نشانگر  1آلل  1

 1آلل  0فراوانی نشانگر  freq (B1)و  1آلل  1نشانگر 

rمحاسبه شده ) LDهاي . ارزشاست
برآورد  ( براي2

هاي گذشته استفاده اندازة مؤثر جامعه در طی نسل

و اندازة مؤثر  LDرابطة  Corbin et al. (2012)شد. 

جمعيتی را با رابطة زیر نشان دادند که امکان تصحيح 

براي اندازة جامعه و نامشخص بودن حالت گامتی را 

 کند:فراهم می

)
1

]|
2

[(
1

))(4(
T(t)

N 



t

c
adj

rE
t

cf 

نسل  tازة مؤثر جمعيت در اند Ntکه در این رابطه 

t=(2f(ct))گذشته است که 
 ,.Hayes et al) است 1-

 هاي فاصلهنوترکيبی است که بر پایة  ميزان ct( و 2003
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عامل تصحيح  αآید،  می دست بهفيزیکی بين نشانگرها 

r( و Ohta & Kimura, 1971براي جهش )
2
adj  ارزشLD 

تی است که شده بر پایة اندازة نمونه و حالت گام تصحيح

  .(Weir & Hill, 1980شود )زیر محاسبه می صورت به
r

2
adj = r

2
 - (βn)

-1 
 

در  0يزان م β  اندازة نمونه و براي nکه در این رابطه 

در صورت  1صورت مشخص بودن حالت گامتی و 

 شود.نامشخص بودن حالت گامتی در نظر گرفته می

 (cچندین تقریب براي استنباط ميزان نوترکيبی )

( بين دو جایگاه و δفيزیکی ) هاي اصلهفبا استفاده از 

( استفاده شده d) پيوستگی هاي هتبدیل آن به فاصل

نمایش داده  cM(d)(δ)Mb= صورت بهاست که 

آمده  دست تقریب به dهاي پایين شود. در ارزش می

احتمال  dهاي بالاي قابل اعتماد است اما براي ارزش

یابد و با توجه به یش میهاي چندگانه افزانوترکيبی

اینکه رابطة بين فاصلة فيزیکی و ميزان نوترکيبی 

خطی نيست )چون بيشترین ميزان نوترکيبی  صورت به

يست. به ناست( این تقریب قابل اعتماد  2/4برابر 

از  cو  dهمين خاطر در این تحقيق براي ارتباط بين 

 استفاده شد که بر پایة رابطه: Sved (1971)روش 
d

(1-( )
2c
2(1 d)




 

براي محاسبة  Binتعيين  نظامدر این تحقيق از 

rهاي ميانگين ارزش
 Mb 14تا  41/4 هاي فاصلهدر  2

را در  LD( که BarBato et al., 2015استفاده شد )

يجه اندازة مؤثر جمعيت را در درنتمختلف و  هاي فاصله

نسل  8تا  9244هاي مختلف در گذشته از فاصلة نسل

شده براي  هاي انجام کند. همة تجزیهمنعکس می پيش

افزار محاسبة اندازة مؤثر جمعيت با استفاده از نرم

SNeP v1.1 (BarBato et al., 2015و با به ) کارگيري

و  ped.شامل  PLINK v1.07هاي ورودي برنامة فایل

.map (Purcell et al., 2007 .انجام شد ) 
 

 نتايج و بحث

جایگاه  83414ها روي یش دادهمراحل مختلف ویرا

نمونه از نژادهاي مختلف  012در  SNPنشانگري 

 1که در جدول  طور همانگوسفند ایرانی اجرا شد. 

شود بيشترین و کمترین شمار نشانگر مشاهده می

مانده به ترتيب در نژادهاي قزل و نژاد وحشی  باقی

توان به  شود. این مشاهده را میگوسفند مشاهده می

ها نسبت ها در ایجاد آرایهSNPناشی از انتخاب  اریب

داد. با توجه به اینکه اطلاعات ژنگانی نژاد قزل در 

در گوسفند استفاده  SNP Chipهاي طراحی آرایه

 ها از شمار که در طراحی این آرایه یدرحالشده، 

 اندکی نژاد وحشی جهان استفاده شده است و 

اند دهنژادهاي وحشی ایرانی مورد توجه نبو

(http://www.sheephapmap.org/hapmap.php این )

رسد. نتایج همسانی در  می نظر بهمشاهده منطقی 

هاي مختلف نيز گزارش شده  تحقيقات گذشته در گونه

 ,Zhao et al., 2014; Lachance & Tishkoffاست )

2013        .) 

باعث جدا  PC1نشان داد که  PCAیج تجزیة نتا

شدن نژادهاي اهلی و وحشی از یکدیگر شده و سپس 

از گروه نژادي خود  PC2همة نژادهاي اهلی نيز روي 

بررسی  منظور به(. این تجزیه 1گيرد )شکل فاصله می

هاي نژادي خود و چگونگی قرار گرفتن حيوانات در گروه

هاي بين نمونه اطمينان از نبود اختلاط جمعيتی

دهندة ی نشانخوب بهمانده استفاده شد که نتایج  باقی

 ها آنها از همدیگر بر پایة اطلاعات ژنگانی تمایز جمعيت

درصد و 2/8ترتيب  به PC2و  PC1بود. در این تجزیه 

 دادند.درصد کل واریانس را به خود اختصاص می2/0
 

 
با  PCAبندي حيوانات بر پایة تجزیة . خوشه1شکل 

 هااستفاده از اطلاعات ژنوتيپ نمونه
Figure 1. Animals clustered on the basis of principal 

components analysis using individual genotypes 

 

هاي  شده و مورد انتظار از فراسنجه ناخالصی مشاهده

مهم در بررسی تنوع ژنتيکی نژادهاي مختلف و محاسبة 

ژنتيکی هستند. در این تحقيق  هايبسياري از شاخص

http://www.sheephapmap.org/hapmap.php
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شده در نژادهاي  تنوع ژنتيکی مورد انتظار و مشاهده

و  91/4-92/4ترتيب در دامنة  مختلف گوسفند ایرانی به

(. بيشترین تنوع 0آمد )جدول  دست به 89/4-92/4

( و 929/4ژنتيکی مورد انتظار در نژادهاي قزل و مغانی )

مشاهده شد. این  (918/4کمترین تنوع در نژاد افشاري )

ها در گذشته با استفاده از نشانگرهاي محدود در  فراسنجه

 & Esmaeilkhanianشدند.هاي مختلف محاسبه میگونه

Banabazi (2006)  تنوع ژنتيکی را در پنج نژاد گوسفند

خراسان، مهربان و  کردستان، کرديایرانی سنجابی، کردي

اي بررسی همغانی با استفاده از نشانگرهاي ریزماهوار

تا  288/4يشترین تنوع را بين بکردند و کمترین و 

خراسان و مغانی  در نژادهاي کردي ترتيب به 482/4

نيز با  Molaee et al. (2009)گزارش کردند. همچنين 

اي تنوع ژنتيکی را در استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره

شش نژاد گوسفند ایرانی قشقایی، لري، کبودة شيراز، 

اري، سنجابی و عربی خوزستان بررسی و مشاهده بختي

در نژاد  282/4کردند که هتروزیگوسيتی مورد انتظار بين 

 Ponsدر نژاد کبودة شيراز متغير است.  230/4قشقایی تا 

et al. (2015)  ميانگين ناخالصی مورد انتظار و

شده را در نژادهاي گوسفند بالریک با استفاده از  مشاهده

و  10/4و  13/4اي به ترتيب ماهوارهنشانگرهاي ریز

Moradi et al. (2013)  ميانگين ناخالصی مورد انتظار را

هاي بز مرخز با استفاده از نشانگرهاي بين در بين توده

اند. یکی از دلایل گزارش کرده ISSR ،98/4اي ریزماهواره

اصلی گسترش استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره در 

بالا بودن ميزان چندشکلی و بررسی تنوع ژنتيکی 

 ,.Molaee et al)هتروزایگوسيتی در این نشانگرها است 

وجود، این نوع نشانگرها قادر به پوشش کل  ینباا. (2009

هاي هاي ژنگانی در گونه ژنگان نيستند. با گسترش آرایه

مختلف محاسبة تنوع ژنتيکی در سطح ژنگان نيز مورد 

با  Al Mamun et al. (2015) توجه قرار گرفته است.

تنوع ژنتيکی را در پنج نژاد  SNP Chipاستفاده از آرایة 

گوسفند استراليایی شامل سه نژاد خالص لسيستر، 

شاخ و دو نژاد آميخته بررسی و مرینوس و دورست بی

و ناخالصی  94/4-94/4ناخالصی مورد انتظار را در دامنة 

ند. گزارش کرد 94/4-84/4شده را در دامنة  مشاهده

شده در نژادهاي  که تنوع مورد انتظار و مشاهده درحالی

شاخ و مرینوس همسان با هم  خالص لسيستر، دورست بی

است، نتایج  آمده دست به 94/4و  98/4، 94/4ترتيب  و به

دهد، بررسی تنوع ژنتيکی در نژادهاي ایرانی نشان می

شده در نژاد  تنوع در همة نژادها بالا و با تنوع گزارش

 توجه رینوس در تحقيق پيش همخوانی دارد. نکتة شایانم

شده در نژاد  در این بخش تنوع ژنتيکی مناسب مشاهده

وحشی گوسفند است. با توجه به شمار کم این حيوانات و 

هاي خویشاوندي شدید در بين این حيوانات انجام آميزش

هاي محلی، نتایج این تحقيق بر پایة بررسی وحش باغدر 

دهد هنوز تنوع مناسبی در بين این حيوانات نشان می

اي را هاي حفظ گونهوجود دارد که امکان انجام برنامه

آورد. ميانگين فراوانی کمينه در همة نژادها فراهم می

 Al Mamun etآمد که با تحقيق  به دست 04/4حدود 

al. (2015) هاي در حال همخوانی دارد. درصد آلل

( در نژادهاي p<42/4رگ )نداشتن تعادل هاردي واینب

مختلف با هم متفاوت و بيشترین درصد در نژاد قزل 

درصد( 3/0درصد( و کمترین ميزان در نژاد وحشی )0/2)

در تحقيقی  Karimi et al. (2015)گوسفند مشاهده شد. 

همسان در جهت برآورد اندازة مؤثر گاو بومی سرابی 

ادل هاي در حال نداشتن تعو درصد آلل MAFميانگين 

درصد گزارش کردند که مقادیر  4/1و  09/4را به ترتيب 

شده در گوسفندان بومی بيشتر از این مقادیر  مشاهده

 است.

 
واینبرگ -هاي در حال نداشتن تعادل هارديشده و مورد انتظار، فراوانی آلل نادر و درصد آلل . ميانگين ناخالصی مشاهده0جدول 

 ده در نژادهاي مختلف گوسفند ایرانیش ویرایش SNPهاي در مجموعة داده
Table 2. The mean of expected and observed heterozygosity, minor allele frequency and percent of alleles with 

deviation from Hardy-Weinberg equilibrium in genotyping data after cleaning of Iranian sheep breeds 
Wild_type Qezel Moghani Afshari Lori_Bakhtiari Zel Characteristic 

0.367 0.373 0.373 0.364 0.369 0.370 Expected  Heterozygosity 
0.439 0.374 0.379 0.377 0.378 0.373 Observed  Heterozygosity  
0.278 0.286 0.285 0.277 0.282 0.283 Average of MAF 
970  

(2.9%) 
2379  

(5.2%) 
2163  

(4.8%) 
1908  

(4.3%) 
2230 

(4.9%) 
2196  

(4.8%) 
Number (percent) of SNPs with deviation from HWE (<0.05) 

215  

(0.65%) 
639  

(1.4%) 

562 

(1.2%) 
412  

(0.91%) 
622  

(1.4%) 

568  

(1.3%) 
Number (percent) of SNPs with deviation from HWE (<0.01) 
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گيري در ها در تصميم ین فراسنجهتر مهمیکی از 

هاي هاي ژنتيک حفاظت و موفقيت در برنامهبرنامه

 .Frankham et alها است. اصلاحی اندازة مؤثر جمعيت

حفظ تنوع ژنتيکی  منظور بهاند پيشنهاد کرده (2014)

هاي ی در جمعيتخون همو جلوگيري از ضعف ناشی از 

( باید پيشنسل  2مدت )وتاهمختلف اندازة مؤثر در ک

کم صد فرد باشد. همچنين در درازمدت اندازة  دست

مدت درازمؤثر باید بيش از هزار فرد باشد تا بقاي 

 144ها حفظ شود، این به قانون سرانگشتی جمعيت

شود. در این تحقيق اندازة مؤثر شناخته می 1444در 

تا  8جمعيت در نژادهاي مختلف گوسفند ایرانی از 

(. نتایج 0نسل گذشته محاسبه شد )شکل  9244

در همة  Neدهندة کاهش تدریجی آمده نشان دست به

که اندازة مؤثر جمعيت در این  يطور بهنژادهاست 

بختياري، ( در نژادهاي زل، لريپيشنسل  8ها )نسل

، 43قزل، مغانی، افشاري و نژاد وحشی به ترتيب به 

-می تایج نشانرسد. نرأس می 3و  88، 22، 13، 20

بالاتر از  Neدهد در پنج نسل گذشته تنها نژاد زل 

 رأس دارد.  144

بيشتر تحقيقات در زمينة برآورد اندازة مؤثر در 

 عنوان بهها روي گاو شيري متمرکز شده است. دام

گزارش کردند، اندازة  Qanbari et al. (2011)نمونه 

نسل  مؤثر جمعيتی در نژاد هلشتاین آلمانی در چهار

 .Lee et alرأس بوده است.  149نزدیک به  پيش

اندازة مؤثر را در جمعيت گاو بومی هانو کره  (2011)

دهندة کاهش نشان نآناجنوبی بررسی کردند. نتایج 

هاي گذشته بوده در این نژاد طی نسل Neتدریجی 

رأس کاهش  34به  پيشکه در سه نسل  يطور بهاست 

 Neاي از  ف طيف گستردهیافته بود. در تحقيقات مختل

 ,.Marquez et alرأس ) 88در نژادهاي مختلف گاو از 

( گزارش Saatchi et al., 2011رأس ) 128( تا 2010

شده است. بيشتر تحقيقات در زمينة محاسبة اندازة 

مؤثر در گوسفند بر پایة اطلاعات شجره انجام شده 

را با  مؤثراندازة  Ghafouri-Kesbi (2011)است. 

اي در نژاد افشاري بررسی و فادة اطلاعات شجرهاست

رأس گزارش کرد.  24این فراسنجه را در این نژاد 

 Tahmoorespurو  Mokhtari et al. (2015)همچنين 

& Sheikhloo (2011)  اندازة مؤثر جمعيت را در

نژادهاي گوسفند ایرانی مغانی و بلوچی با استفاده از 

رأس گزارش  198و  001 ترتيب بهاي اطلاعات شجره

نژاد  84اندازة مؤثر را در  Leroy et al. (2013)کردند.  

اي بررسی و گوسفند با استفاده از اطلاعات شجره

گزارش کردند، ميانگين اندازه در نژادهاي مختلف در 

 Danchin-bergها حدود صد رأس است. طی این نسل

et al. (2010) مؤثر در  نيز از شجره براي برآورد اندازة

هفت نژاد کوچک در فرانسه استفاده و گزارش کردند، 

تا رأس متغير است. این نتایج  091تا  12اندازه بين 

 هرحال بهي با نتایج این تحقيق همخوانی دارد. حدود

ها رخ طورمعمول در ثبت شجره اشتباهاتی که به

تأثيرگذار هستند  شده زدهدهد، روي اندازة برآورد  می

(Corbin et al., 2010 به همين خاطر در این تحقيق .)

( LDاز اطلاعات نداشتن تعادل پيوستگی )

در برآورد اندازة مؤثر  SNPهاي آمده از آرایه دست به

نژادهاي مختلف گوسفند ایرانی استفاده شده است. 

داراي  تر بزرگنوترکيبی  هاي فاصلهدر  LD درمجموع

ها و ین نسلاطلاعاتی براي برآورد اندازة مؤثر در ا

تر براي برآورد اندازة مؤثر در نوترکيبی کوتاه هاي فاصله

با بررسی  Moradi et al. (2012). استهاي دیرتر نسل

تا  04بختياري از جمعيت در نژاد زل و لري مؤثراندازة 

نشان دادند، اندازة مؤثر جمعيت از  پيشنسل  0444

د، در هر دو نژا پيشنسل  0444رأس در حدود  8344

حيوان در نژاد  290حيوان در نژاد زل و  484به 

کاهش یافته است.  پيشنسل  04بختياري در  لري

دهد، اندازة مؤثر در این نتایج این تحقيق نيز نشان می

نسل  0444رأس در  8444و  8224نژادها از حدود 

 ترتيب به پيشنسل  04رأس در  011و  940به  پيش

 هرچندرسيده است. بختياري در نژادهاي زل و لري

مقایسة روند تغيير اندازة مؤثر این دو نژاد در طی 

هاي مختلف، روند کاهشی همسانی را در دو نسل

دهد اما تفاوت در کميت اندازة مؤثر تحقيق نشان می

توان به روش مورد استفاده در این شده را می محاسبه

که در این بررسی اندازة  يطور بهدو تحقيق نسبت داد 

ر براي ميزان جهش و اندازة نمونه نيز تصحيح شده مؤث

نيز  Corbin et al., 2012 .Zhao et al. (2014))است )

اندازة مؤثر را در سه نژاد  SNPها با استفاده از آرایه

(، مرینوس آلمانی و دورپر (Suniteگوسفند سونيت 
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(Dorper)  بررسی کردند. نتایج این تحقيق نشان داد

به ترتيب  پيشنسل  2تا  0444در طی که اندازة مؤثر 

مرینوس ، در نژاد 042به  1241در نژاد سونيت از 

 12به  1241از  دورپرو در نژاد  28به  1124از  آلمانی

کاهش یافته است. در این تحقيق روند کاهشی در 

 ها آناندازة مؤثر در همة نژادها به تاریخچة انتخاب در 

اد بومی سونيت که نژ يطور بهنسبت داده شده است 

هاي هاي مختلف کمتر هدف انتخابکه در طی نسل

را دارد. هرچند  Neمختلف قرار گرفته است بيشترین 

شده در دو تحقيق کمی با هم  روش آماري استفاده

متفاوت است اما نتایج اندازة مؤثر در نژادهاي بومی 

در دامنة همين تحقيق  پيشایرانی در طی هفت نسل 

با استفاده از اطلاعات  Buren et al. (2014)قرار دارند. 

نمونه از  08اندازة مؤثر را در  پيوستگینداشتن تعادل 

اي سوئيسی قهوه-هر یک از نژادهاي گوسفند سياه

(Swiss Black-Brown Sheep گوسفند قرمز ،)

(، نژاد واليس بلک Engadine Red sheepانگادین )

واليس (، گوسفند Valis Blacknose sheepنویس )

 Swiss(، ميرر سوئيسی )Valais Red sheepقرمز )

Mirror sheep( نژاد بوندر ابِرلندر ،)Bunder 

Oberlander sheep( و آلپاین سفيد سوئيسی )Swiss 

White Alpine بررسی کردند. در این تحقيق نيز )

هاي گذشته تاکنون در در طی نسل Neروند کاهشی 

که اندازة مؤثر  يورط بههمة نژادها گزارش شده است 

، 14به  ترتيب به پيشدر نژادهاي بالا در طی پنج نسل 

رأس رسيده است. اندازة  91و  01، 03، 02، 03، 94

مؤثر در نژادهاي سوئيسی کمتر از نژادهاي بومی 

تواند به دليل ایرانی در نسل همسان بوده که این می

هاي اصلاح نژادي بيشتر و در نتيجه اجراي برنامه

 در نژادهاي سوئيسی باشد. Neهش کا

دهندة رویدادهایی است  تفاوت در اندازة مؤثر انعکاس

که در طول تاریخ در جمعيت مورد نظر رخ داده است. 

بنابراین اندازة مؤثر قسمتی از تاریخچة تکاملی جمعيت 

کند و اطلاعات ارزشمندي را مورد بررسی را توصيف می

دهد. نتایج بومی ارائه میویژه در نژادهاي  براي حفاظت به

دهد در بين نژادهاي بومی نژاد زل این تحقيق نشان می

هاي در طی نسل Neبيشترین و نژاد افشاري کمترین 

هاي اخير را دارد که این مشاهده با روند اجراي برنامه

در  Ne هرچنداصلاحی در این نژادها نيز همخوانی دارد. 

هاي  ير عاملتواند تحت تأثهاي مختلف میجمعيت

متفاوتی قرار گيرد اما انتخاب و رانش دو عامل تأثيرگذار 

 ,.Zhao et alآیند ) شمار می و مهم در این زمينه به

یکی  عنوان بهدهد نژاد افشاري ها نشان می(. بررسی2014

از نژادهاي گوشتی با افزایش وزن روزانه مناسب در طی 

مطلوب براي یکی از نژادهاي  عنوان بههاي مختلف سال

پرورش در بين دامداران مورد توجه بوده است 

(Mohammadi et al., 2009و به ) هاي اخير ویژه در سال

در مناطق مختلف براي پرواربندي و گاهی  شدت به

گري با دیگر نژادها استفاده شده است که نتایج آميخته

این نژاد در  Neآمده از این تحقيق نيز با کم بودن  دست به

در طی این  هاي مختلف و کاهش شدید آنسالطی 

دهد. افزون بر این بررسی ها این موضوع را نشان مینسل

Ne دهندة کاهش شدید و به در نژاد وحشی نيز نشان

هاي نسبت خطی اندازة مؤثر در این نژاد در طی نسل

اخير است. با توجه به نظام نگهداري این حيوانات در 

هاي م حيوانات و انجام تلاقیویژه شمار ک به وحش باغ

دهندة فاصلة  ، نتایج نشانها آنخویشاوندي شدید در بين 

زیاد این عدد با مقادیر پيشنهادشده براي حفاظت 

هاي حفاظتی ضروري را که اجراي برنامه استها جمعيت

 Neدهد. همچنين بررسی روند تغييرپذیري پيشنهاد می

 باوجوددهد  ( نشان می0هاي مختلف )شکلدر طی نسل

ینکه در نژاد وحشی تغير به نسبت خطی است اما در ا

نسل پيش  224نژادهاي اهلی یک نقطة زمانی در حدود 

شود که در این زمان اندازة مؤثر نژادهاي مشاهده می

دار با شيب و شدت بيشتري ویژه در نژادهاي دنبه بومی به

 8-2کند. اگر فاصلة نسل در گوسفند کاهش پيدا می

ل در نظر گرفته شود، این نقطه هنگامی در محدودة سا

ی شناس باستانزمانی خواهد بود که نخستين شواهد 

دار در تخت جمشيد ایران )حدود هاي دنبهمربوط به نژاد

در ارائة  هرچندآمده است.  به دستسال پيش(  0244

، اما نتایج این استاین پيشنهاد نياز به شواهد بيشتري 

در قوت گرفتن این فرضيه که صفت تواند  تحقيق می

کم در حدود  داري در نژادهاي بومی ایران دستدنبه

سال پيش شکل گرفته است و سپس با توجه به  0244

دار با شدت بيشتري مطلوب بودن آن، نژادهاي دنبه

 اند، تقویت کند.انتخاب شده
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 هاي گذشتهانی در طی نسل. روند تغيير اندازة مؤثر نژادهاي مختلف گوسفند ایر0شکل 

Figure 2. Trend of effective population size changes in Iranian sheep breeds across last generations 

 

 گيري کلینتيجه

در این تحقيق براي نخستين بار اندازة مؤثر 

هاي گوسفند بومی و یک نژاد گوسفند وحشی  جمعيت

بررسی  SNP Chipگانی ایرانی با استفاده از آرایة ژن

تنوع ژنتيکی  باوجودشد. نتایج این تحقيق نشان داد، 

ویژه در  به ها آنها، اندازة مؤثر مناسب در این جمعيت

هاي نژاد گوسفند افشاري و نژاد وحشی در طی نسل

کاهش یافته است. کاهش اندازة مؤثر  شدت بهاخير 

 نسبت به ها آنها باعث افزایش حساسيت این جمعيت

هاي ژنتيکی مختلف در رو و چالشتغير محيطی پيشِ

در  ضرورت دارد،آینده خواهد شد. به همين خاطر 

جهت حفاظت از این نژادهاي بومی براي استفاده از 

ها و گريکارهاي مختلفی همچون کنترل تلاقیراه

هاي آميزشی مناسب، اقتصادي کردن طراحی برنامه

ژادهاي بومی گوسفند ویژه در ن ي توليدي بهها سامانه

ریزي  ایرانی و شناسایی و پرورش نژادهاي خالص برنامه

 کرد.

 سپاسگزاري

دليل در  همکاري صميمانة مرکز اصلاح نژاد کشور به از

اختيار گذاشتن حيوانات تحت پوشش مربوط به نژادهاي 

به خاطر در  Sheep HapMapبختياري، پروژة زل و لري

نوتيپی نژادهاي افشاري، اختيار قرار دادن اطلاعات ژ

هاي خاطر تلاش اراک به وحش باغمغانی و قزل، مرکز 

گيري گوسفندان وحشی ایرانی، ارزشمندشان در نمونه

استاد ارجمند جناب آقاي دکتر محمد مرادي شهربابک و 

دیگر کارمندان محترم دانشکدة مهندسی علوم دامی 

از  John McEwanدانشگاه تهران و همچنين دکتر 

به نيوزلند  AgResearchيدمثل تولؤسسة ژنوميکس و م

شان براي تعيين ژنوتيپ و تجزیة ارزنده هايکمک خاطر

هاي این تحقيق با حمایت .دارند را تشکر ها کمالداده

مالی مرکز اصلاح نژاد و مؤسسة تحقيقات علوم دامی 

اندیش و مرکز تحقيقاتی  کشور، مؤسسة مبارک

AgResearch وسيله از این  ینبدام شد که نيوزلند انج

 گردد. ، تشکر و قدردانی میمراکز
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