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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Genetic diversity determines the capacity of a population to 
respond to selection and genetic improvement. In order to evaluate the breeding programs carried 
out on a population and decide to continue it, it is necessary to evaluate the genetic diversity of 
that population. The purpose of this project was to investigate the genetic diversity and estimate 
the population parameters of sanjabi sheep based on the analysis of their pedigree information. 
Material and Methods: The information used in this study included animal number, father 
number, mother number, sex and date of birth of 2067 purebred sheep that were collected in 
Mehrgan station during 2009 to 2022. Pedigree analysis was performed on the entire population 
or a reference population in order to estimate population parameters such as inbreeding 
coefficients, increase rate of inbreeding, effective population size, generation interval, effective 
number of founders and effective number of ancestors. 
Results: The generation interval and the average relationship were estimated as 2.87 years and 
0.43%, respectively. The average inbreeding in the entire population was calculated as 0.48%, 
which indicated the low level of inbreeding in this population. The trend of inbreeding changes 
during the studied years was unfavorable. The effective size of the population was estimated to 
be 260.86 using the increase of individual inbreeding and the method of the maximum number of 
generations. The effective size of the founder was estimated to be 272.60, which indicated the 
balanced participation of the base population in reproduction. The effective number of founder 
individuals (fe) and the effective number of ancestors (fa) were equal to 109 and 100 heads, 
respectively. The fe/fa ratio was calculated as 1.09, which indicated the low effect of genetic 
bottlenecks. 50% of the total genetic diversity was created by 38 heads of ancestors, which 
indicated the balanced participation of ancestors in creating the genetic diversity of the next 
generation. 
Conclusion: The results showed that despite the small and closed population, there is relatively 
high genetic diversity among the individuals. Since the loss of genetic diversity and increase in 
homozygosity will lead to a decrease in production performance, it is necessary to prevent the 
reduction of genetic diversity and its adverse effects in the future by examining genetic diversity 
and and making decisions to preserve it. 
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 "مقاله پژوهشی"

 

 مهرگان یستگاها یسنجاب انگوسفند یتیجمع یپارامترها یشجره و برآورد برخ یلتحل
 

 3جواد احمدپناه و 2حسن خمیس آبادی، 1سجاد بادبرین

 

 ، ، ایرانکرمانشاه، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی، کرمانشاهمرکز تحقیقات و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی استادیار بخش تحقیقات علوم دامی،  -1
 (s.badbarin@areeo.ac.irول: سو)نویسنده م

 یرانکرمانشاه، ا ی،کشاورز یجآموزش و ترو یقات،کرمانشاه، سازمان تحق یعیو منابع طب یو آموزش کشاورز یقاتمرکز تحق ی،علوم دام یقاتبخش تحق دانشیار -2
 یران، اایلام ی،کشاورز یجآموزش و ترو یقات،، سازمان تحقایلام یعیو منابع طب یو آموزش کشاورز یقاتمرکز تحق ی،علوم دام یقاتبخش تحق یاراستاد -3

 22/6/1402 پذیرش:تاریخ       31/2/1402  تاریخ دریافت:
 120 تا 114 صفحه:

 

 چکیده مبسوط

ی انجام اصلاح نژاد هایبرنامه یابیارز برایکند. یم یینتع یکیژنت یشرفتبه انتخاب و پ ییپاسخگو یرا برا یتجمع یتظرف یکیتنوع ژنت :و هدف مقدمه
و برآورد  یکیتنوع ژنت یپروژه بررس ینف از ا. لذا هداست یضرور آن جمعیت یکیتنوع ژنت ارزیابی آن،ادامه  یبرا گیرییمو تصم شده روی یک جمعیت

 .نامه آنها بوداطلاعات شجره یلو تحل یهبر اساس تجز یگوسفندان سنجاب یتیجمع یپارامترها

بود که در  یراس گوسفند خالص سنجاب 2067تولد  یخو تار یتشماره پدر، شماره مادر، جنس یوان،اطلاعات مورد استفاده شامل شماره ح ها:مواد و روش
 ینتخم منظوربهمرجع  یتجمع یک یا یتکل جمع ینامه بر روشجره یلو تحل یهتجز .شده بود یآورمهرگان جمع یستگاهدر ا 1402تا  1387 یهاسال یط

 تعداد مؤثر اجداد انجام شد. و گذارافراد بنیانتعداد مؤثر  ،فاصله نسلی مؤثر، یتاندازه جمع میزان افزایش همخونی، ی،همخون یبمانند ضرا ییپارامترها

مورد مطالعه برابر  یتدر کل جمع یهمخون یانگیندرصد برآورد شد. م 43/0سال و  87/2برابر با  ترتیببه یشاوندیو متوسط رابطه خو یفاصله نسل ها:یافته
 یشیافزا ینامطلوب صورتبهمورد مطالعه  یهاسال یدر ط یهمخون ییراتبود. روند تغ یتجمع یندر ا یهمخون یینسطح پا یانگردرصد محاسبه شد که ب 48/0با 

برابر با  گذاریانافراد بن مؤثر. اندازه یدراس برآورد گرد 86/260و روش حداکثر تعداد نسل برابر با  یفرد یهمخون یشبا استفاده از افزا یتجمع مؤثربود. اندازه 
برابر  ترتیببه( faاجداد ) مؤثر( و تعداد fe) یانگذارمؤثر افراد بن دادمثل بود. تع یددر تول یهپا یتجمع یواناتمشارکت متوازن ح یانگراس برآورد شد که بر 60/272
راس از اجداد  38توسط  یکیدرصد از کل تنوع ژنت 50بود.  یکیژنت یاثر کم تنگناها یانگرمحاسبه شد که ب 09/1برابر با  fe/faراس بود. نسبت  100و  109با 
 افراد نسل بعد بود. یکیتنوع ژنت یجاداجداد در ا تعادلمشارکت م یانگروجود آمده است که ببه یرگذارتأث

وجود  یستگاهگوسفندان ا یانم بالایی نسبتاً یکیتنوع ژنت ،کم و بسته بودن آن یتنشان داد که با وجود جمع تحقیق یندست آمده از ابه یجنتا گیری:نتیجه
اتخاذ و  یکیژنت نوعتبررسی با  ، لازم استو عملکرد خواهد شد یدمنجر به کاهش تول یگوسیتیهموز یشو افزا یکیاز دست دادن تنوع ژنتکه  از آنجادارد. 
 .کرد یریجلوگ در آینده و اثرات سوء آن یکیز کاهش تنوع ژنتاتی جهت حفظ آن، امتصمی

 

 یگوسفند سنجاب ی،همخون یبشجره، ضر یلتحل یت،جمع مؤثراندازه های کلیدی: واژه
 

 مقدمه
استان کرمانشاه  ای در سطحطور گستردهبهگوسفند و بز     

با توجه به اینکه شغل بسیاری از مردم  شود.یپرورش داده م
پرورش گوسفند از  باشد،میداری منطقه بخصوص عشایر، گله

لحاظ امرار معاش، اقتصاد و عوامل اجتماعی برای جمعیت 
زیادی از مردمان این منطقه، از اهمیت بسیار بالایی برخوردار 

 یناستان کرمانشاه و نژاد غالب ا یبوم یگوسفند سنجاب .است
بزرگ و  یادار با جثهدنبه ینژاد یگوسفند سنجاب. استاستان 

 یاتا قهوه یا. صورت آن قهوهباشدیبلند م ییدست و پا
 شده است. یدهپوش یمو ضخ یدبلند، سف یکمرنگ و بدن از پشم

گوشت  یدتولمهمترین دلیل و هدف از پرورش گوسفند در ایران، 
یت و پوست اهم یرش گوسفند مانند پشم، یداتتولبوده و دیگر 

ز لحاظ ا. گوسفند سنجابی (Bayeriyar, 2021) دارندکمتری 
هرچند که از نظر سایر صفات  بوده، یجزء گوسفندان گوشت یدتول

 یطیمح یطمقاومت نسبت به شراو  یرش یدتول مانند تولید پشم،
از آنجا که . (Ahmadi et al., 2004) دارد یمناسب وضعیت

ندان گوسف و مخصوصاً منطقه ییکژنت یرذخا یحفظ و نگهدار
 یستیتنوع ز یریتمد یبرا یادیز یتکشور از اهم یبوم

بنابراین  ،(Danchin-Burge et al., 2010)برخوردار است 
حفظ ذخایر ژنتیکی و اصلاح نژاد گوسفندان سنجابی  منظوربه

ابی ایستگاه مهرگان در سال استان کرمانشاه، گله گوسفند سنج
 تاسیس شد. 1365

 بعدعنوان نسل اصلاح نژاد شامل دو مقوله انتخاب افراد برتر به
. اگرچه باشدیافراد انتخاب شده م ینب یزشنحوه آم یینو تع

 یوربهره تواندیشاخص انتخاب م یقانتخاب افراد برتر از طر
 یزشآم یدهد، ول یشافزا ینبا والد یسهدر نسل نتاج را در مقا

 یکبا هم در  یشاوندافراد انتخاب شده خو ینب یرناپذاجتناب
( منجر یتصادف یزشآم مالبا اع یبسته و کوچک )حت یتجمع

حالت  ین. در اشودیم یکیو کاهش تنوع ژنت یبه تجمع همخون
کوچک و  هاییتدر جمع یو تنوع آلل یگوسیتیهتروزا یزانم

در اثر  یکیکاهش تنوع ژنت. یابدیبسته به سرعت کاهش م
در  یگوسیتیهموزا یشآن افزا یامدو پ یکیو رانش ژنت یهمخون

 یدی،کاهش عملکرد صفات تول هکوچک منجر ب هاییتجمع
 .(Vatankhah et al., 2018)خواهد شد  یو سازگار یمثلیدتول

 ییراتپاسخ به تغ ییتوانا صورتبه توانیرا م یکیتنوع ژنت
از مباحث  یکینژادها  یکیتنوع ژنت یکرد. بررس یفتعر یطیمح

برای ارائه  یادیهای زمهم اصلاح نژاد دام بوده و تلاش
در سطح مطلوب  یکیحفظ تنوع ژنت منظوربههای مناسب برنامه

از  یکی. در واقع (Giontella et al., 2019) شودیانجام م
در  یکیحفظ تنوع ژنت ژادیهای اصلاح نبرنامه یاصل یفوظا
از پاسخ به انتخاب بلند مدت است.  ینانبرای اطم یتجمع
 یشافزا یت،سبب کاهش اندازه مؤثر جمع یزیآم یشخو یشافزا

 Paiva) خواهد شد یتدر جمع یکیو کاهش تنوع ژنت یهمخون

et al., 2011) . در زمینه تأثیر همخونی  مختلفتحقیقات نتایج 
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موارد  بیشتردر نشان داده است که  هااقتصادی دام بر صفات
 آنکه مقدار  داشته استها بر صفات اقتصادی دام منفی ریاثت

خواهد بود  متفاوت نظر ت موردانژاد و صف با توجه به
(Sheikhlou et al., 2011) از پارامترهای  یبرخ. از طرفی

 خونیهم یزانجامعه، فاصله نسل و م مؤثرجامعه مانند اندازه 
 یباشند دارای نقشیم یو نظام پرورش یریتکه وابسته به مد

 ی،اهل یواناتجامعه هستند. در جوامع ح یکیبر تنوع ژنت یدیکل
 یابیارز یتجمع مؤثراندازه  یزانبا برآورد م یکیمعمولاً تنوع ژنت

 یت. کاهش اندازه مؤثر جمع(Justinski et al., 2023) شودیم
نامطلوب  هاییدهکه با پد باشدیم یکیاز کاهش تنوع ژنت یناش

و  یستگیدر صفات مرتبط با شا یمانند افت همخون یمختلف
 Bahreini)در پاسخ به انتخاب در ارتباط است  ییراتتغ

Behzadi & Keshavarzpour, 2014). 
روش مناسب  یکشجره  یلتحلدر سالیان گذشته روش     

جهت  یتیجمع یپارامترها یگرو د یکیجهت محاسبه تنوع ژنت
مورد استفاده قرار گرفته  یاصلاح نژاد یهابرنامه یابیاجرا و ارز

 .(Baneh et al., 2020; Vatankhah et al., 2019) است
  یتجمع یک یکیتنوع ژنت و پارامترهای هاشاخصمحاسبه 

یعی، انتخاب طب مانند ژنتیکی مختلف عوامل یراتتاث تواند،می
ی و ... کروموزوم یبینوترکیکی، رانش ژنت مهاجرت، جهش،

 یشنما یعدد صورتبهرا  یک جمعیت، یکیساختار ژنت یرو
( با 2011شیخلو و همکاران ). (Shakeri et al., 2021) دهد

آباد بیان کردند بررسی شجره گوسفندان بلوچی ایستگاه عباس
ضریب همخونی این جمعیت های مورد بررسی که در طی سال

مجمع سطح همخونی این گله متوسط روند افزایشی داشته و در 
بحرینی . (Sheikhlou et al., 2011) و روبه بالا داشته است

( در بررسی ساختار ژنتیکی 2014بهزادی و کشاورزپور )
که مشارکت  ندنشان دادبابک  گوسفندان کرمانی ایستگاه شهر

ن ایستگاه متعادل آ یکنون یتجمع یجادگذار در ایوانات بنیانح
 همین دلیل تنوع ژنتیکی آن کاهش یافته استنبوده و به

(Bahreini Behzadi & Keshavarzpour, 2014). 
( با بررسی شجره 2018همچنین کشاورزپور و همکاران )

گوسفندان لری بختیاری بیان کردند که در گله مورد بررسی 
اند که موجب افزایش خویشاوندان با هم جفتگیری زیادی داشته

همخونی در آن جمعیت شده است. ایشان بیان داشتند که 
علت همخونی بالا تنوع ژنتیکی و عملکرد صفات وزن بدن به

 . (Keshavarzpour et al., 2018) نیز کاهش یافته است
انجام شده  یگوسفند سنجاب یرو یادیز یقاتتاکنون تحق    

 یبرآورد پارامترها در زمینه یقاتتحق ینا یشترباما است. 
بوده  یدیوزن بدن و پشم تول یژهوصفات مختلف و به یکیژنت

 ,.Ahmadi et al., 2004; Mohammadi et al) است

در زمینه تحلیل شجره و برآورد پارامترها جمعیتی  .(2010
گوسفند سنجابی تاکنون تحقیقی صورت نگرفته است. بنابراین 

 یگوسفندان سنجاب تنوع ژنتیکی یبررس با هدف حاضر تحقیق
 یبضرجمعیت،  مؤثراندازه برآورد از طریق مهرگان  یستگاها

 .انجام گرفتجامعه  یپارامترها سایر و یهمخون
 

 ها مواد و روش
گوسفند راس  2067پژوهش با استفاده از اطلاعات  ینا    

مدت به 1402تا  1387 یهاسال یکه در ط خالص سنجابی

. انجام گرفتشده بود  یآورجمعسال در ایستگاه مهرگان  15
مرکز تحقیقات کشاورزی و منابع  مهرگان زیر نظرایستگاه 

راس  150در حال حاضر با تعداد بوده طبیعی استان کرمانشاه 
باشد. صفاتی که در حال فعالیت می راس قوچ 30میش مولد و 

در این ایستگاه اندازه گیری و ثبت می شوند شامل: خصوصیات 
گ صورت، تیپ ظاهری، وضعیت پشم(، وزن تولد، فنوتیپی )رن

، وزن نه ماهگی، خصوصیات شیرگیری، وزن شش ماهگیوزن 
باشد. معیار )جنس، تیپ تولد و تاریخ تولد( می بره متولد شده

ها در گله ایستگاه صفات وزن تولد، وزن انتخاب برای آمیزش
شیرگیری، تیپ ظاهری و همچنین لحاظ کردن دورترین رابطه 

کنترل شده انجام  صورتبهها ویشاوندی است. آمیزشخ
راسی  14تا  10های گروه صورتبه هاتمام میششود یعنی می

. شود، یک قوچ در نظر گرفته میگروهو به ازای هر  شدهتقسیم 
شامل شماره  نیاز برای انجام تحقیق حاضراطلاعات مورد 

حیوان، شماره پدر، شماره مادر، جنسیت و تاریخ تولد بره بود. 
با استفاده از  یلو تحل یهتجز یآنها برا یمها و تنظداده یرایشو

ها شامل ویرایش دادهانجام گرفت.  Excel 2007افزار نرم
ای، حذف افراد تجمیع و در کنار هم قرار دادن اطلاعات شجره

فرد به افراد و مرتب کردن اره منحصر بهتکراری، تخصیص شم
ها معلوم شد در بررسی اولیه داده اعداد از کوچک به بزرگ بود.

های که سیستم رکوردگیری و تخصیص شماره گوش به بره
ها تازه متولد شده بر اساس الگوی خاصی نبوده است و داده

موارد به  در بیشترشجره آوری شده است. جمع ناقص صورتهب
کمک تاریخ بهبا این وجود . شدیمحدود م چند نسلاطلاعات 

تا حد امکان تلاش شده که  ،تولد و منابع اطلاعاتی پراکنده
 Behmaram) افزار تهیه شودبرای ورود به نرم لتریشجره کام

& Mohammadiyeh, 2019; Gutiérrez & Goyache, 
2005). 

مادر  پدر و دارای یواناتکامل شجره، حتسطح  یبرای بررس    
شجره  یواناتدرصدی از کل ح صورتبهو شده معلوم شمارش 

های قابل برگشت، نسل دشد. برای محاسبه حداکثر تعدا یانب
و  دیگردبه عقب باز  شتکه امکان دا ییتا جا یوانشجره هر ح
جد موجود در شجره برای  ترینیمیقد ینهای بتعداد نسل

 & Gutiérrez) شدموردنظر و خودش محاسبه  یوانح

Goyache, 2005).  ینسن والد یانگینم صورتبهفاصله نسل 
کردند و برای کل  یدمثلدر زمان تولد بره، برای افرادی که تول

ها، فاصله نسل از نسل ینب در صورت تداخل. افراد محاسبه شد
. شدبه هنگام تولد نتاج آنها محاسبه  ینسن والد یانگینم یقطر

پسر و  -دختر، مادر -پسر، پدر -پدر یردر چهار مس پارامتر ینا
 صورتبهفاصله نسل کل  یانگیندختر محاسبه و م -مادر

. از (Paiva et al., 2011) شد یینتع یرچهار مس ینا یانگینم
شجره  یرمس یابیشجره، رد یلتحل یاز اهداف اصل یکیآنجا که 

 یمشترک یهاژن یقطر ینقبل بوده تا از ا یهاسمت نسلبه
 یکه از اجداد مشترک به فرزندان انتقال داده شده است بررس

 یدنرس یاستفاده از اطلاعات چند نسل قبل برا ینشود، بنابرا
 یوانات. حبود یضرور ولازم  یکنون یتجمع یکیبه ساختار ژنت

 ییشجره به عقب شناسا یربا بازگشت مس یتجمع گذاریانبن
از  یکمشارکت مورد انتظار هر یزانمبرای این کار شدند. 

حاسبه و سپس مرجع م یتجمع یجاددر ا گذاریانبن یواناتح
در  گذاریانبن یواناتح یکیتعادل مشارکت ژنت یبرای بررس
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 برآورد شد گذاریانبن یواناتتعداد مؤثر ح ی،کنون یتجمع یجادا
(Lacy, 1989). 

دن دو بواجدادی احتمال مشابه  صورتبه یهمخون یبضر    
که  یعنم ین. به اشودیم یفتعر ینمع یژن یگاهجا یکژن در 

نشأ مشترک مژن و دارای  یکاز  ییهاها نسخهژن ینا
جره با استفاده ات موجود در شیوانح یخونهم یب. ضرباشندیم

ستفاده هر نسل با ا ی( براΔF) یهمخونمیزان در  ییراز روش تغ
 .(Gutiérrez et al., 2009) شد محاسبه 1رابطه از 

 

(1)                                 ΔF𝑖 = 1 − √1 − 𝐹𝑖
𝑡−1 

 

معادل نسل  tو  یفرد یهمخون یبضر Fiرابطه  یندر ا    
 یرزوش گوتربا استفاده از  یتجمع مؤثرفرد است. اندازه  آنکامل 

ر . د(Gutiérrez et al., 2009) ( برآورد شد2009و همکاران )
 ینهمخو یشموردمطالعه افزا یتجمع یوانهر ح یروش برا ینا

 3 و 2های از طریق رابطه یتجمع مؤثرو سپس اندازه  یفرد
 .محاسبه شد

 

(2)                                               i= 1/2ΔFeN 
(3)                                         iF-1√1-t-= 1iFΔ 
 

 یوانن حآ یمعادل کامل برا یهاتعداد نسل tرابطه  یندر ا    
 .باشدیم یوانح یهمخون یزانم iFو 

تعداد مؤثر اجداد نشان دهنده حداقل تعداد اجدادی است که     
 یگرعبارت د. بهکنندیم یحرا تشر یکنون یتجمع یکیتنوع ژنت

 یتجمع یجاددر ا یادینشان دهنده افرادی است که سهم ز
با  یتجمع یکیکننده تنوع ژنت یینتع ی. اجداد اصلنددار یکنون

 از آنها یکمشارکت موردانتظار هر یزانو م ییاستفاده از شناسا
سپس تعداد  و مرجع برآورد شد یتجمع یکیمخزن ژنت یجاددر ا

ارائه شده توسط بویچارد و  ابطهاجداد با استفاده از ر مؤثر
 .(Boichard et al., 1997)برآورد شد ( 1997همکاران )

معکوس  ریقاز ط گذاریانبن یواناتتعداد مؤثر ژنوم حهمچنین 
 محاسبه شد مرجع یتدر جمع دتباری افرادو برابر متوسط هم

(Caballero & Toro, 2000). ها داده یلفا یسازپس از آماده
 ENDOG V4.8افزار آن، از نرم یو برطرف نمودن خطاها

 Gutiérrez) مربوط به شجره استفاده شد هایآنالیز داده یبرا

& Goyache, 2005). 
 

 نتایج و بحث
 روند تغییرات جمعیت

مهرگان  یستگاها یگوسفندان سنجاب یتجمع ییراتروند تغ    
نشان داده شده  1در شکل  1402تا  1383 هایسال یدر ط

مورد مطالعه  هایسال یگله در ط ینا یتجمع ییراتاست. تغ
گوسفند در  ادتعد یشترینبوده است. ب یادینوسان ز یدارا

تعداد آن در سال  ینراس( و کمتر 377) 1393در سال  یستگاها
کاهش جمعیت گوسفندان در بعضی  .بودراس(  231) 1385
ها تواند منجر به کاهش تعداد مولدین در آن سالها میسال

شود. در این حالت احتمال افزایش همخونی بیشتر خواهد شد. 
ه همخونی مشخص شد که در با بررسی میزان تغییر سالیان

هایی که تعداد جمعیت ایستگاه کمتر بوده است، تعداد سال
دنبال آن میزان همخونی نیز مولدین هم کاهش نشان داده و به

 افزایش یافته است.
 

 
 1402تا  1383های جمعیت گوسفندان سنجابی ایستگاه مهرگان در طی سالدر روند تغییرات  -1شکل 

Figure 1. The trends of changes in the population of Sanjabi sheep in Mehrgan station during the years 2006 to 2023  
 

 آمار توصیفی شجره
 یستگاها یگوسفند سنجاب یتجمع یهاداده آمار توصیفی    

تعداد  ،نشان داده شده است. تعداد کل 1ل مهرگان در جدو
 ترتیببهشده  یبررسگوسفندان ماده تعداد گوسفندان نر و 

پدر و  یراس بودند. تعداد گوسفندان دارا 1207و  860، 2067
 عیتدرصد افراد جم 54راس بودند که حدود  1113مادر معلوم 
درصد  26شده  ی. از تعداد کل گوسفندان بررسشودیرا شامل م

جمعیت  درصد آنها بدون نتاج بودند. 74نتاج و  یآنها دارا

(، 2017ی و همکاران )مطالعه میرزایی ایلال سفندان موردگو
( 2011( و شیخلو و همکاران )2015یگانه پور و همکارن )

 Mirzaee) راس بود 21721و  6440، 7028برابر با  ترتیببه

Ilaly et al., 2017; Sheikhlou et al., 2011; 
Yeganehpour et al., 2015) جمعیت مورد مطالعه در .

برابر با جمعیت  ر کمتر از تحقیقات ذکر شده و تقریباًضتحقیق حا
 بود( 2015بهزادی و کشاورزپور )بحرینی العه توسط مورد مط

(Bahreini Behzadi & Keshavarzpour, 2014). 
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 ان سنجابی ایستگاه مهرگانای گوسفندو اطلاعات شجره هاداده آمار توصیفی -1جدول 
Table 1. Descritive data statistics and genealogical information of Sanjabi sheep at Mehrgan station 

Title عنوان Number (Head) )تعداد )راس 
The total number of animals in the pedigree 

 2067 در شجره هایدامتعداد کل 

The number of animals with both parents is unknown 
 454 دارای هر دو والد نامشخص هایتعداد دام

The number of animals with known father and mother 
 11 دارای پدر مشخص و مادر نامشخص هایتعداد دام

The number of animals with unknown father and known mother 
 489 دارای پدر نامشخص و مادر مشخص هایتعداد دام

The number of animals with unknown both parents 
 1113 دارای هر دو والد مشخص هایتعداد دام

Number of Sires 
 71 تعداد پدران

Number of Dam 
 473 تعداد مادران

Animals that have offspring 
 544 دارای فرزند هایتعداد دام

Animals without offspring 
 1523 بدون فرزند هایتعداد دام

 

 مشخصدارای پدر و مادر  یواناتح درصد
یین سطح کامل بودن شجره، تع یهای بررساز روش یکی    

 . در پژوهشباشدیدارای پدر و مادر معلوم م یواناتح درصد
. بودند دارای هم پدر و هم مادر معلوم یواناتدرصد ح 54 حاضر

راس  7693از ( 2018در تحقیق کشاورزپور و همکاران )
دو والد  یا یکدارای راس  609شده حدود  یوسفند بررسگ

. همچنین (Keshavarzpour et al., 2018) ه بودندناختناش
 88 بلوچی معلوم در گوسفندان یندارای والد یواناتدرصد ح

دهد که شجره مورد استفاده ینشان م و درصد گزارش شده است
مورد  سنجابیتر از شجره گوسفندان کامل پژوهش آندر 

سطح تکامل شجره برای کل جمعیت  2در جدول  مطالعه است.
و جمعیت مرجع گوسفندان ایستگاه مهرگان نشان داده شده 

برآورد  برثر مستقیمی اتکامل شجره  جا که میزاناز آن است.
که با افزایش سطح توان بیان کرد می ،دارد همخونی یبضر

رایب همخونی محاسبه شده ضتوان به می تکامل شجره
ر سطح تکامل شجره ضاطمینان بیشتری داشت. در تحقیق حا

در حد متوسطی قرار داشت. بنابراین با در نظر گرفتن این حالت، 
رایب جانب احتیاط را رعایت ضلازم است که در استفاده از این 

احتمال وجود همخونی های جفتگیری بر مبنای کرد و سیاست
این مورد نیز در تحقیقات پیشین عنوان شده  .بیشتر لحاظ نمود

رایب همخونی ضنقص شجره احتمال محاسبه  زماندر است که 
 ,.Sheikhlou et al) وجود خواهد داشتر واقعی ادیکمتر از مق

2011). 

 

 سطح تکامل شجره در جمعیت کل و جمعیت مرجع گوسفندان سنجابی -2جدول 
Table 2. The level of pedigree completeness in total and reference population of Sanjabi sheep 

Generation نسل Total population کل جمعیت Reference population جمعیت مرجع 
1 0.66 1 
2 0.14 0.63 
3 0.02 0.12 
4 0.01 0.01 

 
 فاصله نسلی

سال برآورد شد.  87/2میانگین فاصله نسلی کل برابر با     
 -میانگین فاصله نسلی در مسیرهای مختلف انتخاب شامل پدر

، 98/2 ترتیببهدختر  -مادرپسر و  -دختر، مادر -پسر، پدر
. بیشترین میانگین فاصله سال برآورد شد 94/2و  60/2، 84/2

 نو کمتری 98/2پسر و برابر با  -ای پدرنسل در مسیر شجره
با  پسر و برابر -مادر ایشجره ریفاصله نسل در مس نیانگیم

فاصله نسلی زمان لازم برای جایگزینی یک نسل با  بود. 60/2
و  یریروش انتخاب و جفتگبه یفاصله نسلباشد. نسل بعد می

دارد.  یبه هنگام تولد نتاج آنها در گله بستگ ینسن والد یانگینم
 یریجفتگ یبرا هامیش و هاچاستفاده از قو ینسن اول ینبنابرا

 از ترجوان هایبا دام یگزینیسن حذف آنها و جا ینو همچن
 یعتوز یریتتند. مدهس یبر فاصله نسل یرگذارمهم تاث فاکتورهای

توسط برنامه اصلاح  حدودی تا هادام یگزینیگله و سن جا یسن
مثل سن بلوغ  یگریعوامل د یقابل کنترل است ول ینژاد
 ینو بهتر یریسن جفتگ ییندر تع یاقتصاد یاستو س یجنس

فاصله  یرو هستند که بر یگریاز عوامل د یزن یگزینیسن جا

 Justinski et al., 2023; Vatankhah et) گذار هستندیرتاث ینسل

al., 2019). 
 همخونی

متوسط های کامل قابل برگشت با توجه به تعداد نسل    
درصد و متوسط رابطه  48/0 ستگاهیهمخونی در گله ا بیضر

 یهمخون یبضر درصد محاسبه شد. 43/0خویشاوندی برابر با 
میزان احتمال منشاء مشترک داشتن دو جفت ژن یک فرد را 

دهد. زمانی دو ژن یک فرد منشاء مشابه دارد که آن نشان می
هایی از یک ژن به ارث رسیده از جد مشترک به پدر ها کپیژن

خویشاوندی احتمال نسبتی از  بیضرو مادر آن فرد باشد. 
های فرد دوم منشاء یکسانی که با ژن است های یک فردژن

 .(Tahmoorespur & Sheikhloo, 2011) داشته باشند
والدین ضریب خویشاوندی توان با استفاده از میانگین می

. بینی کردپیشدر نسل آینده فرزندان را  ضریب همخونی
های زنده متوسط ضریب خویشاوندی بین دام دلیل همینبه

محاسبه  یبرنامه اصلاح نژاد یاز مراحل اصل یکیشد. محاسبه 
ها اطلاع از ارزش یناست. جهت برآورد ا یاصلاح یهاارزش

 یاربس یتاهم یشاوندیو روابط خو یهمخون یبضرا یزانم
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 یشاوندیروابط خو یسدر معکوس ماتر یبضرا یندارد. ا یادیز
 اثر خواهد گذاشت هایابیبر دقت ارز یمطور مستقوارد شده و به

(Behmaram & Mohammadiyeh, 2019).  
راس  11عداد افراد با حداکثر ضریب همخونی برابر با ت    

خواهر  ندرصد( بی 34/0) یریجفتگ 7محاسبه شد. از این تعداد 
 .بود و فرزندان نیوالد درصد( بین 15/0جفتگیری ) 3و  و برادر

 یشاوندیخو با افراد تلاقی بین انگریهمخونی ب بیحداکثر ضر
 اریافراد بس تولید منجر به تلاقی. این باشدمی کینزد بسیار

بررسی  .ای از آن جلوگیری کردطور ویژهو باید بههمخون شده 
های مختلف با استفاد از حداکثر تعداد همخونی در طی نسل

نسل و تعداد نسل کامل نشان داد که در جمعیت گوسفندان 
(. با توجه به 3سنجابی مورد مطالعه روند افزایشی دارد )جدول 

و با توجه به بسته بودن  1387نقص اطلاعات قبل از سال 
رسد میزان نظر می( به1365جمعیت از سال تاسیس آن )

ی این گله بیشتر از همخونی برآورد شده در این همخونی واقع
 تحقیق باشد.

 زایش میزان همخونیاف
 یت،جمع مؤثراندازه  یبررس یمهم برا یاز پارامترها یکی    

 یک یدر ط یهمخون یشافزا یزانمحاسبه آن با استفاده از م
 ,Razmkabir & Mahmoudi) مشخص است یدوره زمان

در حالت حداکثر نسل در سال همخونی افزایش میزان . (2018
 28/0و  27/0، 19/0 ترتیببهکامل و نسل کامل و معادل 

از نظر مدیریت ژنتیکی جمعیت،  (.3درصد محاسبه شد )جدول 
همخونی  یزانمهمتر از م یارروند افزایش همخونی بس یبررس

. روند (Sheikhlou et al., 2011)موجود در گله خواهد بود 
حاضر کمتر از مقادیر  یقش همخونی برآورد شده در تحقافزای

درصد در  1بحرانی اعلام شده توسط سازمان فائو )حداکثر 
که بر روی نژادهای دیگر  تحقیقاتی با مقایسه در. باشدسال( می

انجام گرفته، روند افزایش همخونی برآورد شده در این تحقیق 
بود  یکمکز یبوم از مقادیر برآورد شده برای گوسفندان یشترب
(Domínguez-Viveros et al., 2020) در مقایسه با .

دست آمده در این هنژادهای داخلی، روند افزایش همخونی ب
و  یخلوهمخونی گزارش شده توسط ش زایشتحقیق از میزان اف

 ین( و همچن15/0) یگوسفند بلوچ یبرا (2011)همکاران 
 یبرای گوسفند سنگسر (2017)و همکاران  یلاییا یرزاییم
 ;Mirzaee Ilaly et al., 2017) بود یشتر( ب028/0)

Sheikhlou et al., 2011).  روند افزایشی و نامطلوب میزان
های اخیر بر لزوم توجه به رعایت عدم همخونی در سال

 کند.های آینده تاکید میخویشاوندی برای جفتگیری

 
 جمعیت در سه حالت مختلف حداکثر نسل، نسل کامل و معادل کامل مؤثرافزایش در میزان همخونی، میانگین همخونی و اندازه  -3جدول 

Table 3. Increase in inbreeding rate, average inbreeding and effective population size for maximum generations,  
                 complete generations and equivalent generations 

 Maximum generation 
 حداکثر نسل

Complete generations 
 نسل کامل

Equivalent generations 
 معادل کامل

Increase in inbreeding coefficients 
 0.28 0.27 0.19 خونی )درصد(افزایش در میزان هم

Mean inbreeding 
 0.82 0.59 1.11 خونیمیانگین هم

Effective number of population 
 176.25 188.28 260.86 اندازه مؤثر جمعیت

 

 کلی یریگجهینت
ی همخونبا درصد بالای در مطالعه حاضر، اگرچه نسبت افراد     

های دست آمده برای برههمیزان همخونی ب، اما بودکم  نسبتاً
درصد( همچنان بالا  48/0) 1402تا  1387متولد شده از سال 

 قوچ یا میشکه  تاس یضرور بنابراین. بوده و جای نگرانی دارد
گله ها به نسبت خویشاوندی دورتر از دیگر گلهبا  یدیجد

در گله را کاهش  یهمخون مضرشوند تا اثرات  ایستگاه وارد

ی ضریب با توجه به سطوح بالا از طرف دیگر دهند.
رسد که برای جلوگیری نظر میدرصد(، به 43/0خویشاوندی )

بیشتری با دقت ها یریجفتگاز افزایش بیشتر این ضریب، 
خویشاوند  افراد ینب یصورت تلاق ینا یرشود، در غ یزیربرنامه

نجر به اثرات یی برسد و این امر مبالاممکن است به سطح 
 شود.یم یتنامطلوب در جمع

 
 

 منابع
Ahmadi, M., Roushanfekr, H., Khoshoee, E., & Mohamadi, Y. (2004). The study of genetic and phenotypic 

parameters the some of growth traits Kermanshah Sanjabi sheep (In Persian).  
Bahreini Behzadi, M., & Keshavarzpour, M. (2014). A study on genetic structure of Kermani sheep by 

using pedigree analysis in the Shahrbabak sheep breeding station. Journal of livestock Research, 3(3), 
1-10 (In Persian). 

Baneh, H., Javanrouh, A., Sadeghi, S. A. T., Yazdanshenas, M. S., Mandal, A., Ahmadpanah, J., & 
Mohammadi, Y. (2020). Characterization of population structure and genetic diversity of Adani goats. 
Journal of Livestock Science and Technologies, 8(1), 79-89.  

Bayeriyar, M. (2021). Bioinformatics Analysis of Some Genomic Regions in Sheep Population Based on 
Meta-Analysis. Research On Animal Production (Scientific and Research), 12(32), 150-159 (In 
Persian).  

Behmaram, R., & Mohammadiyeh, M. (2019). Inbreeding investigation and its effects on growth traits of 
Moghani sheep breed using pedigree. Iranian Journal of Animal Science Research, 11(2) (In Persian).  

Boichard, D., Maignel, L., & Verrier, E. (1997). The value of using probabilities of gene origin to measure 
genetic variability in a population. Genetics Selection Evolution, 29(1), 5-23.  

 119................... ............................................................................................................... 1402زمستان  /42پژوهشهای تولیدات دامی سال چهاردهم/ شماره 

 جواد احمد پناه و حسن خمیس آبادی، سجاد بادبرين

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
ra

p.
14

.4
2.

11
4 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
25

18
62

2.
14

02
.1

4.
42

.1
2.

9 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

5-
04

 ]
 

                               6 / 7

http://dx.doi.org/10.61186/rap.14.42.114
https://dorl.net/dor/20.1001.1.22518622.1402.14.42.12.9
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-1390-fa.html


 

Caballero, A., & Toro, M. A. (2000). Interrelations between effective population size and other pedigree 
tools for the management of conserved populations. Genetics research, 75(3), 331-343.  

Danchin-Burge, C., Palhiere, I., François, D., Bibé, B., Leroy, G., & Verrier, E. (2010). Pedigree analysis 
of seven small French sheep populations and implications for the management of rare breeds. Journal 
of animal science, 88(2), 505-516.  

Domínguez-Viveros, J., Rodríguez-Almeida, F. A., Medellín-Cázares, A., & Gutiérrez-García, J. P. (2020). 
Pedigree analysis in ten sheep populations in Mexico. Revista mexicana de ciencias pecuarias, 11(4), 
1071-1086.  

Giontella, A., Pieramati, C., Silvestrelli, M., & Sarti, F. (2019). Analysis of founders and performance test 
effects on an autochthonous horse population through pedigree analysis: Structure, genetic variability 
and inbreeding. Animal, 13(1), 15-24.  

Gutiérrez, J., Cervantes, I., & Goyache, F. (2009). Improving the estimation of realized effective population 
sizes in farm animals. Journal of Animal Breeding and genetics, 126(4), 327-332.  

Gutiérrez, J. P., & Goyache, F. (2005). A note on ENDOG: a computer program for analysing pedigree 
information. Journal of Animal Breeding and genetics, 122(3), 172-176.  

Justinski, C., Wilkens, J., & Distl, O. (2023). Genetic Diversity and Trends of Ancestral and New 
Inbreeding in German Sheep Breeds by Pedigree Data. Animals, 13(4), 623.  

Keshavarzpour, M., Bahreini Behzadi, M. R., & Muhaghegh Dolatabadi, M. (2018). Pedigree analysis and 
inbreeding investigation in Lori-Bakhtiari Sheep. Iranian Journal of Animal Science Research, 9(3), 
376-386 (In Persian).  

Lacy, R. C. (1989). Analysis of founder representation in pedigrees: founder equivalents and founder 
genome equivalents. Zoo biology, 8(2), 111-123.  

Mirzaee Ilaly, M., Hassani, S., Ahani Azari, M., Abdullahpour, R., & Naghavian, S. (2017). Estimation of 
inbreeding and its effects on growth traits in Sangsari sheeps. Iranian Journal of Animal Science 
Research, 9(1), 135-145 (In Persian).  

Mohammadi, Y., Rashidi, A., Mokhtari, M., & Esmailizadeh, A. (2010). Quantitative genetic analysis of 
growth traits and Kleiber ratios in Sanjabi sheep. Small Ruminant Research, 93(2-3), 88-93.  

Paiva, S. R., Facó, O., Faria, D. A., Lacerda, T., Barretto, G. B., Carneiro, P. L., Lobo, R. N., & McManus, 
C. (2011). Molecular and pedigree analysis applied to conservation of animal genetic resources: the 
case of Brazilian Somali hair sheep. Tropical Animal Health and Production, 43, 1449-1457.  

Razmkabir, M., & Mahmoudi, P. (2018). Monitoring genetic diversity and population structure of Markhoz 
goat by pedigree analysis. Animal Production Research, 7(4) (In Persian).  

Shakeri, R., Javanmard, A., Hasanpur, K., Abbasi, M., Khansefid, M., & Rahimi Varposhti, M. (2021). 
Assessment of Genetic Diversity Within Holstein Population using Bovine SNP Chip Data. Research 
On Animal Production (Scientific and Research), 12(32), 140-149 (In Persian).  

Sheikhlou, M., Tahmoorespur, M., & Aslaminejad, A. A. (2011). Investigation of Inbreeding in Baluchi 
sheeps of Abbasabad Breeding Station. Iranian Journal of Animal Science Research, 3(4) (In Persian).  

Tahmoorespur, M., & Sheikhloo, M. (2011). Pedigree analysis of the closed nucleus of Iranian Baluchi 
sheep. Small Ruminant Research, 99(1), 1-6.  

Vatankhah, M., Sigdel, A., & Abdollahi-Arpanahi, R. (2019). Population structure of Lori-Bakhtiari sheep 
in Iran by pedigree analysis. Small Ruminant Research, 174, 148-155.  

Vatankhah, M., Talebi, M., & Bagheri, M. (2018). Estimation of some population parameters and 
inbreeding rate in Lori-Bakhtiari farmer flock's sheep. Animal Sciences Journal, 31(119), 103-114 (In 
Persian).  

Yeganehpour, Z., Roshanfekr, H., Fayazi, J., Beiranvand, M. H., & Ghaderzadeh, M. (2015). Study of 
pedigree structure and effects of inbreeding depression on growth traits in Lorestan native sheep. 
Iranian Journal of Animal Science Research, 7(2), 199-207 (In Persian).  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 120سنجابی ایستگاه مهرگان .....................................................................................................  انتحلیل شجره و برآورد برخی پارامترهای جمعیتی گوسفند

 جواد احمد پناه و حسن خمیس آبادی، سجاد بادبرين

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
ra

p.
14

.4
2.

11
4 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
25

18
62

2.
14

02
.1

4.
42

.1
2.

9 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

5-
04

 ]
 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                               7 / 7

http://dx.doi.org/10.61186/rap.14.42.114
https://dorl.net/dor/20.1001.1.22518622.1402.14.42.12.9
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-1390-fa.html
http://www.tcpdf.org

