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 چکیده مبسوط

در  شتریبو است  ت محیطیدر برابر شرایط سخ و مقاوم یبااسب عرب ز بیشترین جمعیت را دارد. اسب عرب نژادهای اسب کشور، بیندر  :و هدف مقدمه
 یکیست از نظر ژنتآمده است که ممکن ا دیاز آن پد یمختلف هاییرهنژاد در کشور، ت ینا یادز یتبا توجه به جمع شود.ه میورش دادکشور پر یمناطق جنوب

 یکیتنوع ژنت یزانم یف پژوهش حاضر بررسهد .دارد یادیز یتو حفظ آن اهم یکیژنت یرذخا یریتها در مدتفاوت ینداشته باشند. اطلاع از ا ییهاتفاوت
 .باشدیم یرانمختلف آن در ا هاییرهت اسب عرب و

، یحهمل ، جلفان، خرسان،یهلاو، صگی، حمدانیان، عبیلانکه هایتیره شامل یراناسب عرب ا یرهنه ت یکیدر پژوهش حاضر تنوع ژنت ها:مواد و روش
 یهکل .فتانجام گر یرانا یاسلام یجمهور یکارسوار یونبر اساس اطلاعات کتاب تبارنامه اسب عرب فدراس هایرهت یصتشخ شد. بررسیو ودنه  ینسمان
 DNAشده  یرتروفورز قطعات تکثالک .شدند یپژنوت یین( تعISAG) یوانیح یکشده توسط انجمن ژنت یهتوص یزماهوارهنشانگر ر 12با استفاده از  هانمونه
 .شدانجام  02/2نسخه  NTSYSو  0/2نسخه  GENALEXرهای نرم افزا با استفاده ازها داده آنالیز .شدانجام  3130 یزرآنالا یکدستگاه ژنت توسط
 HTG4آلل و  22/7 یانگینبا م ASB17 یشد. نشانگرها ییشناسا عرباسب  رأس 251 ینشانگرها رو تعداد ینآلل با استفاده از ا 100در مجموع  ها:یافته

در  دهمشاهده ش یگوسیتیهتروز میزان نیو کمتر یشترین. ببودندتعداد آلل  ینو کمتر یشترینب دارای یبترت به هایرهتمام ت یانآلل در م 77/4 یانگینبا م
 یانگینم ینو کمتر یشترینب ینچنمشاهده شد. هم یمورد بررس هاییرهآلل در تمام ت 631/0 یانگینبا م ASB23و نشانگر  786/0 یانگینبا م AHT4نشانگر 

 هاجایگاهانون برای همه ششاخص  یانگینشد. م برآوردآلل  598/0با  ASB2آلل و  784/0با  AHT4 یدر نشانگرها یبترت مورد انتظار به یگوسیتیهتروز
د و همه مختلف اسب عرب، مشاهده نش هاییرهت یتیاز جدا شدن جمع یناش یخاص یبندگروه ی،اصل یهابه مولفه یهتجزآزمون  دست آمد.به 427/1برابر با 

 قرار گرفتند. محور مختصات یرو یهناح یکها در اسب

 یجنتاهای مختلف اسب عرب داشت. همچنین ژنتیکی تیره از ساختار یشتریدرک ب توانیپژوهش حاضر مبه دست آمده از  یجنتابه کمک  گیری:نتیجه
در درون  یادیز نسبتاً یکینوع ژنتت. از آنجا که و اصلاح نژاد آنها کمک کند یکیتنوع ژنت یریتمد یبه پرورش دهندگان اسب برا تواندمی یقتحق ینا
فراهم نقراض آنها از ا یریو جلوگ ییراجهت بهبود کا یاصلاح نژاد یهابرنامه یاجرا یبرا یخوب یلپتانس ، بنابراینمختلف اسب عرب وجود دارد هاییرهت

 .باشدمی
 

 یگوسیتیهتروز ی،بوم ینژادها یکی،ژنت یرذخا یت،جمع یکژنت های کلیدی:واژه
 

 مقدمه
دلیل سرعت، ز جمله پستاندارانی هستند که بهها ااسب

استقامت و قدرت بالا نقش زیادی در شکل گیری تمدن 
ها داشته است. امروزه نژادهای مختلفی از اسب وجود انسان

های مختلف مانند زیبایی، استقامت، قدرت و دارند که از جنبه
از  یکیاسب عرب (. 20اند )... از یکدیگر تمایز پیدا کرده

و شکوه،  یباییز یلجهان است که به دل یهااسب یباترینز
 یات(. از خصوص18در سرتاسر جهان دارد ) یادیعلاقمندان ز

 ینو دم بلند است، به هم یزعرب شکل سر متما یهااسب
 یساده است. اسب عرب کاربردها نسبتاًآن  ییشناسا یلدل

 کورس، درساژ و یی،ایباز جمله شرکت در مسابقات ز یمتنوع
 هاییرهت یراناستقامت دارد. در درون نژاد اسب عرب ا

های مختلفی وجود دارد که معمولا با استفاده از مشخصه
(. از 19) شوندیم یزاز یکدیگر متما یکیمورفولوژیکی و ژنت

 ی،حمدان یلان،به که توانیآن م هاییرهت ینمهمتر
 یزتما ی(. عامل اصل1) کردو ... اشاره  یانجلفان، عب یه،صگلاو

 یدر ط ایجاد شده یهامختلف، جهش یو نژادها هایرهت
هر نژاد  تحت شرایط مختلف محیطیکه  متمادی است یانسال

و روابط  یکی. درک تنوع ژنته استحفظ شددر درون آن نژاد 
پرورش  یبرا یجموضوع را یک یدام هاییتجمع ینب

 های مربوطگیری شاخصاندازه گران است.دهندگان و اصلاح

به تنوع ژنتیکی یک جمعیت درک خوبی از تاثیر عوامل 
مختلف انسانی و محیطی، رانش ژنتیکی صورت گرفته، 
نوترکیبی ایجاد شده، قابلیت سازگاری و ... را روی جمعیت 

 یبررس یهااز روش یکی (.22کند )مورد مطالعه فراهم می
و مخصوصا  یان ا ید یاستفاده از نشانگرها یکیتنوع ژنت

 یزماهوارهر یاست. نشانگرها یزماهوارهر یگرهانشان
هستند که  نکلئوتیدها یتکرارهای توالیاز  هایییرمجموعهز

 یچند شکل یلدلنشانگرها به ینژنوم قرار دارند. ا ی ازدر مناطق
در سطح ژنوم، مکان کروموزومی مشخص و  ندگیبالا، پراک

 یکینتدر مطالعه تنوع ژ یادیز یارهمبارز بودن، کاربرد بس
سال گذشته  20در  کهی، به طورنداموجودات مختلف داشته

و جانوران  یاهانگ یپژنوت یینتع ینشانگر برا ینرتپرمصرف
و هم در  هایوتهم در پروکار هایزماهواره(. ر24اند )بوده

طور گسترده در به هااین توالی. شوندیم یافت هایوتوکاری
اند. شده یعتوز ایغیر هسته و یاسراسر ژنوم هسته

های اخیر با استفاده از نشانگرهای در سال ینمتخصص
 یرا بررس یاهیو گ یدام یهاساختار ژنتیکی جمعیت یکی،ژنت

 یادو قابل اعتماد  یقدق رابزا یکعنوان اند و از آن بهنموده
تنوع  یمنظور بررسبه یادیز یقاتتاکنون، تحق اند.کرده

جهان انجام شده است. از  عرب در سراسر یهااسب یکیژنت
در  یژهوبه یکیتنوع ژنت یبه بررس توانیم یقاتتحق ینجمله ا

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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(، عرب 13) یه(، عرب سور6) یاییعرب اسپان یهااسب
( اشاره کرد. خانشور و همکاران 16( و عرب مصر )8) یلهستان

 15اسب عرب را با استفاده از  یت( تنوع ژنتیکی هفت جمع12)
مورد  هاییتقرار دادند. جمع یورد بررسم یزماهواهنشانگر ر

به خاستگاه  یککه نزد اییانهخاورم یتشامل سه جمع یبررس
 یو عربستان سعود یرانیا یه،نژاد، از جمله سور ینا یخیتار

 یسهمقا یکاییآمر و ییاروپا یاز کشورها یتبودند با چهار جمع
 را یکیاز تنوع ژنت یسطح بالاتر یبه طور مشخص یجشدند. نتا
 یغرب هاییتنسبت به جمع اییانهخاورم هاییتدر جمع

رابطه  ی( با هدف بررس15نشان دادند. مکنوم و همکاران )
عرب  یهااسب ،یابانیعرب ب یهانژاد اسب ینب یکیژنت

 یزماهوارهنشانگر راز  های عرب لهستانیو اسب یمصر
سه  ینکه ا نتایج تحقیق ایشان مشخص نموداستفاده کردند. 

 ینکها یاهستند  یژن یاناز جر ییسطوح بالا یدارا تیجمع
 دارند.  یکسانی منشاء

( با استفاده از چهار نشانگر 11و همکاران ) یجبار
را مورد  یراناسب عرب ا رأس 50 یکیتنوع ژنت یزماهوارهر

 یگاههای مشاهده شده برای هر جاقرار دادند. تعداد آلل یبررس
مشاهده شده  یگوسیتیهتروز بود. متوسط یرآلل متغ 9تا  5از 

محاسبه شد.  685/0و  480/0برابر با  یبو مورد انتظار به ترت
 یکیتنوع ژنتاین نژاد مطالعه نشان داد که  ینحاصل از ا یجنتا

و  ینژادهای اسب دارد. عبدل یربا سا یسهدر مقا ییبالا
 یکیتنوع ژنت یزماهوارهنشانگر ر 11( با استفاده از 1همکاران )

 یکرد و ترکمن را بررس ی،دره شور ین،عرب، کاسپ ینژادها
 یگوسیتیهتروز یانگینمقدار م ینو کمتر یشترینکردند. ب

( و 68/0ترکمن ) یهامربوط به اسب یبمشاهده شده به ترت
نشان دهنده تنوع  ات آنهایقتحق یج( بود. نتا62/0عرب )

 یمورد مطالعه بود. بهروز هاییتبالا در درون جمع یکیژنت
مناطق  منترک یها( تنوع ژنتیکی اسب4و همکاران ) این

ترکمن صحرا و جرگلان را با استفاده از پنج نشانگر 
مورد انتظار  یگوسیتیهتروز یانگینکردند. م یریزماهواره بررس

برابر با  یبترتترکمن صحرا و جرگلان به هاییتدر جمع
 سیتییگوبا استفاده از اطلاعات هتروزآنها بود.  67/0و  69/0

کنترل  هایزشناشی از آمی یکردند که همخونی بالای یانب
وجود دارد. سموزاد و همکاران  هایتجمع ینا یاننشده در م

 یهااسب یکیتنوع ژنت یزماهوارهنشانگر ر 4( با استفاده از 21)
 یانگینم یقتحق ینقرار دادند. در ا یترکمن را مورد بررس

استفاده شده  ینگرهانشا یمورد انتظار برا یگوسیتیهتروز
 یمطالعات بررس ینکهتوجه به ا بامحاسبه شد.  84/0برابر با 
افراد مورد  یکیاز ساختار ژنت یشناخت خوب یکیتنوع ژنت

 یرو ینهزم یندر ا یقیو تاکنون تحق کندیرا فراهم م یبررس
اسب عرب کشور انجام نشده است. هدف پژوهش  هاییرهت

 هاییرهاسب عرب و ت ییکتنوع ژنت یزانم یحاضر بررس
 شد.بایم یرانمختلف آن در ا

 

 ها مواد و روش
شامل  یراناسب عرب ا یرهاز نه ت رأس 251در مجموع 

نمونه(،  29) ینمونه(، حمدان 27) یاننمونه(، عب 28) یلانکه
نمونه(،  29نمونه(، خرسان ) 28نمونه(، جلفان ) 26) یهصگلاو

نمونه( در  29ه( و ودنه )نمون 29) ینمونه(، نسمان 26) یحهمل
 مکانالا یو حت یصورت تصادفمناطق پرورش آنها به

 یهنمونه مو ته 1395تا  1393 یهاسال یط یرخویشاوندغ
بر اساس اطلاعات کتاب تبارنامه اسب  هایرهت یصشد. تشخ

انجام  یرانا یاسلام یجمهور یسوارکار یونعرب فدراس
و  یروش نمکمو به  یشهاز ر DNA(. استخراج 3گرفت )

و  یت( انجام گرفت. کم2مطابق با روش آلبرت و همکاران )
استخراج شده با استفاده از دستگاه  DNA یفیتک

ها اسب یه. کلیدگرد یینتع 1000نانودراپ  یاسپکتروفتومتر
 یکشده توسط انجمن ژنت یهتوص یزماهوارهنشانگر ر 12 یبرا
د )جدول شدن ژنوتیپ یینتعدر این تحقیق ( ISAG) یوانیح
به کمک  DNAشده  یرقطعات تکث ییمنظور شناسا(. به1

 یکبا استفاده از  یشروپ یآغازگرها یزر،آنالا یکدستگاه ژنت
 PCRواکنش  یهاشدند. چرخه یگذارنشان یرنگ فلورسنت

 یدرجه سانت 95) یقهدق 5مدت به یهاول یسازشامل واسرشته
به  یسازرشتهشامل واس همرحل 30در  یاگراد(، مراحل چرخه

 یهثان 40مدت گراد(، اتصال بهیدرجه سانت 94) یهثان 30مدت 
 یهثان 60مدت اتصال مخصوص هر نشانگر و بسط به یدر دما

 یقهدق 5مدت به ییبسط نها ینگراد( و همچنیدرجه سانت 72)
گراد انجام گرفت. الکتروفورز  یدرجه سانت 72 یدر دما

 یزرآنالا یکژنت در دستگاه DNAشده  یرقطعات تکث
(Genetic analyzer 3130و به )انجام  ینموئ یهاکمک لوله

در  GeneScan500LIZاستاندارد  یاسگرفت. با استفاده از مق
 GeneMapper V4.0افزار طول الکتروفورز و توسط نرم

 .شد یینتع DNAاندازه قطعات 
 

 در این مطالعه مورد استفاده ینشانگرهامشخصات  -1جدول 
Table 1. The specification of Markers used in this study 

 شماره ثبت محدوده آللی دمای اتصال کروموزوم نام نشانگر
AHT4 24 58 164-144  Y07733 

AHT5 8 58 144-126  Y07732 

ASB17 15 58 129-87  X93531 

ASB2 2 54 250-216  X93516 

ASB23 3 58 211-175  Y93537 

HMS3 9 58 170-481  X74632 

HMS6 4 58 169-151  X74635 

HMS7 1 58 185-165  X74636 

HTG10 21 54 115-95  AF169294 

HTG4 9 55 139-127  AF169165 

LEX33 4 58 217-203  AF075635 

VHL20 30 60 105-87  X75970 

 

 
حامد فلاحی و رضا سیدشریفی، بادبرین سجاد  
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 1ه میانگین هتروزگوسیتی مشاهده شده با استفاده از رابط
  :محاسبه شد

 NijN=∑oH/                                         (    1)رابطه 
یگاه و تعدادافراد هتروزگوت برای آن جا :ijNدر این رابطه 

:N یناز مهمتر یکی سی است.های مورد بررتعداد کل جایگاه 
مختلف،  ینژادها یکیتنوع ژنت یابیجهت ارز یارهامع

وع نت یزاناز م یمورد انتظار است که برآورد یگوسیتیهتروز
اهم در آن نژاد را فر یمورد بررس ینشانگرها یبرا یکیژنت
 (.2)رابطه  کندیم

2((                             2)رابطه 
iiP∑-1(1-n2n/2uHe=              

 یرهانشانگ یگوتهموز یهاآلل یفراوان iiPرابطه  ینا در
ها که برای از دیگر شاخص. باشدیم یمورد بررس یزماهوارهر

شود، شاخص شانون است. سی تنوع ژنتیکی استفاده میبرر
با  توصیه شده است که برای بررسی تنوع ژنتیکی نشانگرهای

ه ستفاداتنوع زیاد علاوه بر هتروزیگوسیتی، از این شاخص نیز 
 (.3شود )رابطه 

ilnPiPk                                            (3رابطه )
i∑-=I 

مجوع تعداد  k:ام و iوانی آلل فرا Pi:در این رابطه 
 یهالتعداد آلباشد. های مشاهده شده در آن جایگاه میآلل

ده (، هتروزیگوسیتی مشاهده شNe( و موثر )Naمشاهده شده )
(Ho( و مورد انتظار )He( شاخص شانون ،)Iضر ،)درون  یب

با  هایرهو درون ت ینتنوع ژنتیکی ب ین( و همچنF) یزیآم
 ( بهAMOVA) یمولکول یانسوار یزنالاز روش آ تفادهاس

(. 17محاسبه شد ) 0/2 نسخه GENALEXافزار کمک نرم
 مختلف، هاییرهت ینب یکیتشابه ژنت تریقدق یابیمنظور ارزبه
 دندروگرام با ینندچ 02/2نسخه  NTSYSافزار کمک نرمبه

  Simple Matchingو  Dice ،Jaccard یباستفاده از ضرا
انطباق دندروگرام رسم شده با  زانیشد. سپس م یمترس
 یبرا یککوفنت یهمبستگ یبضر یزانتشابه، م یسماتر
محاسبه شد. از آنجا که  یمورد بررس یباز ضرا یکهر

 یشترینب Jaccard یبدندروگرام رسم شده بر اساس ضر
رام دندروگ ین( را نشان داد، بنابراr=0.86) یهمبستگ یزانم

 UPGMA یتمو الگور Jaccardتشابه  یببر اساس ضر یینها
 شد. یمترس

 
 نتایج و بحث

پژوهش، چند شکل  ینمورد استفاده در ا یتمام نشانگرها
 هاییرهمورد استفاده در ت ینشانگرها یآلل یبودند. الگو

نشان داده شده است. در  1در شکل  یمختلف مورد بررس
شد که در  یاسب عرب کشور بررس رأس 251حاضر  یقتحق

 ییشناسا ی،نشانگر مورد بررس 12آلل در  100مجموع تعداد 
 تعداد آلل مشاهده شده  ینو کمتر یشترینب یانگینشد. م

با  HTG4آلل و  222/7با  ASB17 یگاهدر جا یبترتبه
تعداد  ینو کمتر یشترینب ینآلل مشاهده شد. همچن 778/4

 ASB2( و 762/4) AHT4 یگاهدر جا یبترتآلل موثر به
کل تعداد آلل  یانگین(. م2جدول حاسبه شد )م )567/2)

تمام نشانگرها و تمام افراد مورد  یبرا ثرمشاهده شده و مو
بود. با توجه به  519/3و  074/6برابر با  یبترتبه یبررس

که  شودیدو شاخص معلوم م ینا یادز اختلاف نسبتاً
 ییشده، کارا یاناستفاده شده از نظر تعداد آلل نما ینشانگرها

زیرا بالاتر  اند،داشته یکیمحاسبه تنوع ژنت یبرا یمتوسط
، نشان دهنده اثر بهتر تعداد آلل مورد انتظاربودن میانگین 

 یکیتنوع ژنت ینو تخم ینشانگرها در نشان دادن چندشکل
هر نشانگر در  برایموثر  یهاتعداد آلل یانگین. م(14) است
( در 15مکنوم و همکاران ) یقاتمشابه تحق یقتحقاین 
مقادیر اما کمتر از  ،مختلف اسب عرب بود هاییتجمع

( و خانشور و 1و همکاران ) یتوسط عبدلمحاسبه شده 
طور بود. به یرانعرب ا یهااسب یتجمع در( 12همکاران )

مانند  یبه عوامل مختلفها در جمعیتها تفاوت تعداد آلل ی،کل
 یزماهوارهر یمجموعه نشانگرها ی،تعداد افراد مورد بررس

 یمورد مطالعه بستگ یتساختار جمع یناب شده و همچنانتخ
نشان  یشین،پ یقاتحاضر مشابه با تحق یقتحق ین. بنابرادارد

جهت  ه در این پژوهشاستفاده شد ینشانگرها ییدهنده کارا
 باشدیها و بخصوص اسب عرب ماسب یکیتنوع ژنت

ما  یقتعداد آلل مشاهده شده در تحق یشترین. ب(1،7،12)
شد،  یریگاندازه 222/7و برابر با  ASB17نشانگر  مربوط به

 AHT4تعداد آلل موثر مربوط به نشانگر  یشترینکه ب یدر حال
روی  یقبل یقاتسبه شد. در تحقامح 762/4و برابر با 

 یهاتعداد آلل ASB17نشانگر  یکشور، برا یهای بوماسب
ه ک ییاز آنجا ین(، بنابرا1،11گزارش شده است ) یادیز نسبتاً
آلل مشاهده شده و  دتعدا یزنشانگر ن ینبرای ا یقتحق یندر ا

 تواندیم یگاهجا ینا ینبه دست آمد، بنابرا یمناسب نسبتاً موثر 
اسب  یکیبردن به ساختار ژنت یپ یبرا یخوب یارنشانگر بس
 عرب باشد.

 

 
 اسب عربمختلف  هاییرهت یبرا GenALEXافزار شده توسط نرم یمترس یآلل یالگو -1شکل 

Figure 1. Allelic pattern drawn by GenALEX software for different strains of Arabian horses 
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 مشاهده شده مربوط به نشانگر یگوسیتیهتروز یشترینب
AHT4 (786/0و ) مشاهده شده مربوط  یگوتهتروز ینکمتر

ا ب ی. از آنجا که نشانگرهابودASB23 (631/0 ) به نشانگر
 ییکتنوع ژنت یبررس یبرا یشتریبالا اطلاعات ب یشکل چند

هش پژو یندر ا AHT4نشانگر  ینبنابرا کنند،یفراهم م
 یانگیناطلاعات را فراهم کرده است. م یزانم ینشتریب

تمام  یمشاهده شده و مورد انتظار برا یگوسیتیهتروز
با  برابر یببه ترت یقتحق ینمورد استفاده در ا ینشانگرها

 یرادمق ینا یکی(. نزد2)جدول  یدبرآورد گرد 698/0 و 708/0
ده استفاده ش هاینشان دهنده مناسب بودن نشانگر 1به عدد 

کشور است.  یبوم یهااسب یکیتنوع ژنت یبررس یبرا
، AHT5 ،ASB2 ،ASB23 ،HMS6 ،HMS7 هاییگاهجا

LEX33  وVHL20 را  یمشاهده شده بالاتر یگوسیتیهتروز
 یرابکه  ید انتظار نشان دادند، در حالمور یرنسبت به مقاد

 مقادیرز مشاهده شده کمتر ا یگوسیتیهتروز ها،یگاهجا یهبق
 ریقادم یانگینمورد مطالعه، م یتمورد انتظار بود. در کل جمع

 ییگوسیتهتروز یرمشاهده شده کمتر از مقاد یگوسیتیهتروز
 این دو مقدار در ینا ینتفاوت ب یشترینمورد انتظار بود. ب

نشانگر  ینمشاهده شد. ا HMS7 یگاهجا یبرا پژوهش
 یتتثب اخصش یزانم ینو کمتر یژن یانجر یزانم ینبالاتر

تنوع  یلدلممکن است به یجنتا یننشان داد. ا یز( را نF) یترا
 یگونمورد مطالعه و ناهم یهادر درون اسب یبالا یکیژنت
 (.18باشد ) یواناتح ینا ینب یکاف
( 708/0ما ) یقمشاهده شده در تحق تییگوسیهتروز یانگینم  

عرب بود که قبلًا توسط  یهااسب یرو یقاتتحق یگرمشابه د
و  یواستات ی( و د5(، باربر و همکاران )13خانشور و همکاران )

ارائه  یها( گزارش شده بود، اما نسبت به گزارش7همکاران )
و همکاران  یکنزیوا(، ا9و همکاران ) یشده توسط گلوواتزک

( 23(، و ون دو گور و همکاران )14و همکاران ) یس(، لوئ10)

در اسب عرب مدرن  هایگوتهتروز یربالاتر بود. کم بودن مقاد
(. در 18مختلف گزارش شده است ) یقاتقبلا توسط تحق

 یگوسیتیهتروز یر، مقاداصلاح شدهاسب عرب  هاییتجمع
 که در یحال درگزارش شده است،  67/0مشاهده شده کمتر از 

بوده است  یرمتغ 72/0تا  68/0 ینب یو بوم یسنت هاییتجمع
 یرمقاد یمدرن و اصلاح شده به طور کل هاییت(. جمع18)

 یربودن مقاد یشترب ین. بنابرادهندیاز تنوع را نشان م یکمتر
بودن و  یبوم یلدلتواند به یحاضر م یقدر تحق یتیهتروزگوس

 نژاد در کشور ما باشد. ینقدمت ا
و  691/1مقدار شاخص شانون برابر با  ینو کمتر یشترینب   

 ASB2و  AHT4 یمربوط به نشانگرها یبترتبه 276/1
 یناز مهمتر یکی یکی(. تنوع ژنت2محاسبه شد )جدول 

استفاده  یستماکوس یک یفتوص یاست که برا ییپارامترها
مشاهده  یگوسیتیهمانند هتروز یزشود. شاخص شانون نیم

شاخص با در  ین. ادهدیرا نشان م یکیژنت وعنت یزانشده، م
 یریگها را اندازهها، تنوع گونهگونه یکنواختینظر گرفتن 

. گیردیها را در نظر مگونه یغنا و فراوان یبترت ین. به اکندیم
 شود،یاستفاده م یتممحاسبه آن از لگار یاز آنجا که برا

 ین. با ارداشاخص وجود ند ینا یحداکثر مقدار برا ینبنابرا
 تواندیحال، در هنگام عدم وجود تنوع، حداقل مقدار آن م

مورد  یتشاخص شانون در کل جمع یانگینصفر باشد. م
 یانمحاسبه شد. در پژوهش حاضر جر 427/1مطالعه برابر با 

محاسبه شد.  یمورد بررس هاییرهت ین( ب956/9) لاییبا یژن
 یتبه جمع تیجمع یکها از موجب انتقال آلل یژن یانجر
ها دارد. آلل یفراوان ییردر تغ یدیو نقش کل شودیم یگرد

نشان  ی،مورد بررس هاییرهت ینوجود جریان ژنی بالا ب
صورت گرفته و  هایرهت ینا ینب یادیکه اختلاط ز دهدیم
آن  یرهنسل بعد بر اساس ت یلتشک یبرا هایلمیس تخابان
 صورت نگرفته است. یلمیس

 
(، Hoمشاهده شده ) یگوسیتیتروزه(، I(، شاخص شانون )Neموثر ) یها(، تعداد آللNaمشاهده شده ) یهاتعداد آلل یلو تحل یهتجز -2جدول 
 مورد مطالعه. ینگرهانشا ی( براNm) یژن یان( و جرF) یت(، شاخص راuHe) ینئ یبناار یگوسیتی(، هتروزHeمورد انتظار ) یگوسیتیهتروز

Table 2. Analysis of number of observed alleles (Na), number of effective alleles (Ne), Shannon index (I), observed 
heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He), non-odd heterozygosity (uHe), Wright index (F) and gene flow 
(Nm) for the studied microsatellite markers. 

 Mean (Na) Mean (Ne) Mean (I) Mean (Ho) Mean (He) Mean (uHe) Mean (F) Mean (Nm) هاعیتتمام جم

AHT4 889/6  762/4  691/1  786/0  784/0  799/0  000/0  625/7  
AHT5 667/5  915/2  320/1  670/0  648/0  660/0  030/0-  235/14  

ASB17 222/7  019/4  597/1  737/0  746/0  759/0  010/0  990/9  

ASB2 444/6  567/2  276/1  636/0  598/0  609/0  063/0-  560/10  
ASB23 778/6  592/2  288/1  631/0  601/0  612/0  052/0-  103/12  

HMS3 556/5  223/3  333/1  643/0  684/0  696/0  062/0  537/7  

HMS6 778/5  216/4  551/1  773/0  760/0  774/0  018/0-  988/8  
HMS7 444/5  437/3  392/1  782/0  706/0  719/0  108/0-  373/22  

HTG10 333/6  863/3  494/1  705/0  736/0  750/0  143/0  586/7  

HTG4 778/4  270/3  304/1  674/0  686/0  699/0  021/0  974/4  
LEX33 444/5  057/3  280/1  683/0  665/0  677/0  023/0-  203/6  

VHL20 556/6  307/4  604/1  775/0  762/0  776/0  015/0-  300/7  
074/6 میانگین کل  519/3  427/1  708/0  698/0  711/0  015/0-  956/9  

تنوع  یمتقس یارهایاز مع یکی یمولکول یانسوار یزآنال
رود. با استفاده بین و داخل نژادها به کار می یرژنتیکی به مقاد

 یکیدرصد، تنوع ژنت 98درون افراد  یکیروش، تنوع ژنت یناز ا
درصد محاسبه  1افراد  ینب یکیدرصد و تنوع ژنت 1 هایرهت ینب

محاسبه شده  یکیژنت عدهد که تنوشد. این موضوع نشان می
تفاوت  یمورد بررس هاییرهت یندر درون نژاد بوده و ب یشترب

 (.2وجود ندارد )شکل  یخاص یکیژنت
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 یمولکول یانسوار یزنمودار آنال -2شکل 

Figure 2. Molecular analysis of variance diagram 
 

( با استفاده از PCA) یاصل یهااساس مولفه تجزیه بر
انجام گرفت و با سه مولفه اول که  NTSys V2.02افزار نرم

 یکردند، نمودار سه بعدبیشترین درصد تنوع را توجیه می
 یهتجز یزآن ترسیم شد. آنال یمحل قرار گرفتن تمام افراد رو

 را بررسیمورد  هاییرهت یکیژنت یزتما یاصل یهابه مولفه
به  یپراکنش افراد مورد بررس ینکرد. نمودار سه بعد ییدتا

سه عامل اول  یبرا یاصل یهابه مولفه یهکمک آزمون تجز
مربوط  یخاص یزنمودار تما ینارائه شده است. در ا 3در شکل 
به  یجبر اساس نتا ینمشاهده نشد. بنابرا هایرهت یربه افراد ز

نشان  ییمجزا یدبنگروه یدست آمده کل افراد مورد بررس
محور مختصات  یرو یهناح یکها در ندادند و همه اسب

 شدند. یبندشده گروه یمترس
  

 
 

 یاصل یهابه مولفه یهبه کمک آزمون تجز یپراکنش افراد مورد بررس ینمودار سه بعد -3شکل 
Figure 3. Three-dimensional diagram of the distribution of the individuals using the principal component analysis test 

 
 کلیگیری هتیجن

 ینمونه بردار یتکه جمع دهدیمطالعه حاضر نشان م یجنتا    
 ییبالا یکیمختلف اسب عرب کشور تنوع ژنت هاییرهشده از ت

مشاهده شده در نظر گرفته  یکه تمام پارامترها یرند. هنگاماد
، AHT4 یگرهاگرفت که نشان یجهنت توانیشوند، م
ASB17  وVHL20 و نشانگر  یبالاتر یچند شکلASB2 

. دهندیاسب عرب نشان م یترا در جمع یچند شکل ینکمتر

از ساختار  یشتربه درک ب توانیپژوهش حاضر م یجاز نتا
 یمورد بررس یتجمع یکیتنوع ژنت یفعل یتو وضع یتجمع

رش ممکن است به پرو یقتحق ینا یجنتا ین،اشاره کرد. همچن
و اصلاح نژاد آنها  یکیتنوع ژنت یریتمد یدهندگان اسب برا

گله خود  یبرا یاصلاح نژاد هاییاستراتژ یطراح نگامدر ه
 .کمک کند
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Among the country's horse breeds, the Arabian horse has the 
largest population. Arabian horses are very beautiful and resistant to harsh environmental 
conditions and are mostly bred in the southern regions of the country. Due to the large 
population of this breed in the country, it has given rise to several genera that may be 
genetically distinct. Knowing these differences is important in managing and conserving genetic 
resources. The aim of this study was to investigate the genetic diversity of Arabian horses and 
their different breeds in Iran. 
Material and Methods: In the present study, the genetic diversity of nine Iranian Arabian horse 
breeds including Kahilan, Abyan, Hamdani, Saglavieh, Julfan, Khersan, Maliha, Nasmani and 
Vedeneh was investigated. The identification of the strais was based on the information in the 
studbook of the Arabian horse that has been published by the Equestrian Federation of Iran. All 
samples were genotyped using 12 microsatellite markers recommended by the international 
society of animal genetics (ISAG). Electrophoresis of amplified DNA fragments was performed 
by 3130 genetic analyzers. Data analysis was performed using GENALEX version 2.0 and 
NTSYS version 2.02 softwares. 
Results: A total of 100 alleles were identified using this number of markers on 251 Arabian 
horses. ASB17 marker with an average of 7.22 alleles and HTG4 marker with an average of 
4.77 alleles showed the highest and lowest number of alleles among all strains, respectively. 
The highest and lowest heterozygosity was observed in AHT4 marker with a mean of 0.786 and 
ASB23 marker with a mean of 0.631 allele in all studied strains. Also, the highest and lowest 
mean heterozygositys were calculated in AHT4 markers with 0.784 alleles and ASB2 with 
0.598 alleles, respectively. The average Shannon index for all markers was 1.427. The principal 
component analysis test showed no specific grouping due to the demographic separation of 
different Arabian horse strains, and all horses were located in one area on the coordinate axis. 
Conclusion: The results of the present study showed a better understanding of the genetic 
structure of different strains of Arabian horses. The results of this research can also help horse 
breeders to manage their genetic diversity and breeding. Because there is relatively large genetic 
diversity within different strains of Arabian horses, there is good potential for breeding 
programs to improve performance and prevent their extinction. 
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