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Extended Abstract 
Background: Investigating genetic diversity and the population structure using genealogical 
information and molecular markers can reveal patterns of genetic differences resulting from past 
breeding methods, geographic separation, and human-mediated selection. Understanding the 
population structure is crucial for implementing corrective, conservation, breeding, and 
management programs. One of the important tools for investigating the structure of populations 
is the analysis of pedigree information, which plays a pivotal role in identifying genetic diversity 
and tracking changes across generations. It also provides estimates of essential population 
parameters, including increasing homozygosity, decreasing heterozygosity, inbreeding, and 
effective population size. While numerous studies have explored the population structure of 
various horse breeds worldwide using pedigree information, research specific to Iranian horses 
has been limited to Iranian Asil (Iranian Arab) and Turkmen horses. Furthermore, the Caspian 
horse, recognized as one of Iran’s significant native breeds, holds the distinction of being one of 
the world’s oldest horse breeds. Surprisingly, despite its historical significance, no study has yet 
explored the population structure of this breed using pedigree information. In this research, this 
gap is addressed by examining the Caspian horse population structure based on two information 
sources: pedigree records from the Caspian Conservation Society (CCS) and the International 
Caspian Society (ICS). 
Methods: This study examined data from 1034 and 2264 horses registered in CCS and ICS 
pedigrees. After correcting errors in the pedigrees, important demographic parameters were 
calculated for each of the information sources separately. Initially, general information were 
extracted from the pedigrees using CFC software. Furthermore, inbreeding coefficients were 
estimated using the AGHmatrix package in the R programming language for both populations, 
and their changes were investigated over different years. The effective population size (Ne) in 
both pedigrees was calculated based on the method of individual increase in inbreeding using 
purgeR. The Ne was estimated using two distinct scenarios. All individuals in the pedigree were 
included in the first case, while the second case considered only the horses that were currently 
alive. Subsequently, the number of founders (Nf) and ancestors (Na), the number of founder 
genomes equivalents (Ng), and the deviation from Hardy-Weinberg were calculated for both 
pedigrees. The generation distance was calculated based on the average age of parents for four 
selected paths: 1) stallion to male foal, 2) stallion to female foal, 3) mare to male foal, and 4) mare 
to female foal. Finally, the pedigree completeness index (PCI) was calculated using the optiSel 
package in the R language for both pedigrees. 
Results: The value of PCI calculated based on CCS and ICS information was above 70% until 
the 2nd and 4th generations, respectively, but its value showed a great decrease in the later 
generations. The rate of inbreeding observed for the whole population was estimated at 0.794% 
(for CCS) and 4.373% (for ICS), and a positive trend of changes was observed in inbreeding in 
both sources of information. The estimated observed inbreeding in the CCS pedigree was lower 
than that in the ICS pedigree. This discrepancy can be attributed to the incomplete genealogical 
information available in the CCS data source. Overall, the Ne calculated for both pedigrees was 
less than 100. When considering the entire pedigree, the Ne for the ICS pedigree (68.33 ± 13.03) 
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was nearly twice that estimated for the CCS pedigree (32.86 ± 0.88). The estimated Ne values for 
the CCS and ICS populations, considering only live horses, were 66.43 ± 14.39 and 32.40 ± 0.93, 
respectively. Notably, the Ne estimates based on genealogical information aligned with those from 
previous studies that utilized genomic data. The values of Na and Nf calculated in the two 
pedigrees showed a huge difference, which indicates the relatively strong influence of a 
population bottleneck in the past. Additionally, given the substantial differences observed in Ng 
(110.12 for CCS versus 13.25 for ICS) and other metrics, such as Nf (333 for CCS and 155 for 
ICS) and Na (516 for CCS and 996 for ICS), it is evident that genetic drift has significantly 
impacted reducing population diversity. The estimated deviation from the Hardy-Weinberg 
equilibrium was observed to be positive in two pedigrees, which indicates the presence of a small 
amount of positive mating between relatives in both pedigrees. 
Conclusion: Although the origin of this breed is in Iran, the registered genealogy was of lower 
quality than its international pedigree, indicating a serious need for more accurate genealogy 
registration in Iran. According to Ne's estimates, the Caspian horse population is in an endangered 
condition, and a specific program should be designed to conserve the genetic diversity of this 
breed. Despite the smaller number of horses registered in the CCS pedigree, the study of the 
reference population structure reveals that the genetic diversity is superior within the Iranian 
population. Consequently, this genetic resource holds promise for enhancing the overall condition 
of the Caspian horse worldwide. Moreover, the presence of inbreeding can worsen the existing 
situation; thus, a controlled breeding program to reduce inbreeding for both populations can be 
considered a solution. 
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 چکیده مبسوط 
ژنت  یبررس   : و هدف  مقدمه اطلاعات شجره  یت یو ساختار جمع  یکیتنوع  نشان  یا توسط  الگوهامی  یمولکول  یرهاگو  ژنت  یتواند  توسط   یکیتفاوت  را که 

جدا   یپرورش  یهاروش انسان  ییایجغراف  ییدر گذشته،  واسطه  با  انتخاب  نشان  اند  ایجاد شده  و  جمعدهدرا  از ساختار  اطلاعات  برا می  یت ی.    ی اجرا   یتواند 
اطلاعات    لیو تحل  هیتجزها  تیساختار جمع   ی مهم جهت بررس  یاز ابزارها  ی کی.  ردی گ  مورد استفاده قرار   یتیریو مد   ی پرورش  ، ی حفاظت  ،یاصلاح   یهاامهبرن

قادر است    هشجر   لیتحل  ،نی. همچن ردیگیمورد استفاده قرار م   گریبه نسل د  یشده از نسل  منتقل  ژنتیکی راتیی و تغ یکیتنوع ژنت  ییشناسا  ی، که برا استشجره  
ارائه دهد. با وجود مطالعات   تی و اندازه موثر جمع  یهمخون  ، ی تیگوسیو کاهش هتروز  یتیگوسیهموز  شیمانند افزا   تیمهم جمع  یاز پارامترها  را   یتا برآورد

تنها محدود    یرانیا  یهااسب یخصوص برا  نی، اما گزارشات در ا ندابا کمک اطلاعات شجره صورت گرفته ایاسب در دن تی در خصوص ساختار جمعکه  یادیز
 نیتریمیاز قد  یکعنوان یو بهاست    رانیا ترین نژادهای بومی  بر این، اسب کاسپین یکی از مهم  علاوه.  هستند( و ترکمن  ی رانی)عرب ا   یرانیا   لیصبه اسب ا 

  ن یدر ا   ن، یا   بر  بناای در خصوص ساختار جمعیت این نژاد با کمک اطلاعات شجره صورت نگرفته است.  شود، اما مطالعهشناخته میاسب در جهان    ینژادها
  یبررس   (ICS)  نیکاسپ  یو انجمن جهان(CCS)   نیشامل شجره انجمن حفاظت از اسب کاسپ  یبا کمک دو منبع اطلاعات  نیاسب کاسپ  تی پژوهش ساختار جمع

 .شد
موجود    یخطاها  ح ی. پس از تصحدش  استفاده  ICSو    CCS  یهاشده در شجرهراس اسب ثبت  2264و    1034از اطلاعات    ، پژوهش  نیدر ا   ها: مواد و روش

پارامترهادر شجره اطلاعات  کیهر    یبرا   یتیمهم جمع   یها،  نرمنددیصورت جداگانه محاسبه گردبه  یاز منابع  با  ابتدا  از ساختار    یل اطلاعات ک  CFCافزار  . 
برآورد شد   تیدر هر دو جمع   R  یسینودر زبان برنامه  AGHmatrix  یافزار بسته نرمبه کمک    یهمخون  بیضر  ، نی . همچندشمورد مطالعه استخراج    یهاشجره

  purgeRبا کمک  یدر همخون یفرد شیروش افزا  سدر هر دو شجره براسا e(N( تیثر جمعؤ. اندازه مدیگرد یمختلف بررس یهاسال ین طآ راتییو روند تغ
  که زنده  ییهاتنها اسب  استفاده از  حالت دوم، و  تمام افراد موجود در شجره  استفاده از  حالت اولمختلف شامل    بر اساس دو حالت   eNبرآورد    .دیمحاسبه گرد

انحراف    زانیم  نیو همچن  g(N(  گذارهیژنوم پا  یها، تعداد معادلN)a(و اجداد    N)f(  گذارهیتعداد افراد پا  یافزاربسته نرم   نیهم  لهیوسدر ادامه به  بودند، انجام شد. 
 یلم ی( س2به کره نر،    یلم ی( س1شامل:    یانتخاب  ریچهار مس  یبرا   نیسن والد  نیانگی. فاصله نسل براساس منددشهر دو شجره محاسبه    یبرا   نبرگیوا -یاز هارد

  optiSel  یافزاربسته نرم  لهیبه وس(  PCI)  رهآماره شاخص کامل بودن شج  ، تی. در نها دشبه کره ماده محاسبه    انی( ماد4به کره نر، و    انی( ماد3به کره ماده،  
  . شدهر دو شجره محاسبه  یبرا  Rدر زبان 

  یادیز  اریبعد مقدار آن کاهش بس  یها% بود، اما در نسل70  یبالا  4و    2تا نسل    بیترت به  ICSو    CCSشده براساس اطلاعات  محاسبه  PCIمقدار    ها: یافته
  یمخونه  راتییو روند تغ  نددی( برآورد گردICS  یدرصد )برا   373/4( و  CCS  ی)برا   794/0برابر    تیکل جمع  یمشاهده شده برا   یهمخون  مقادیرنشان داد.  

 شتر یآن ناقص بودن ب  یاصل  لیکه دل  برآورد گردید  ICSکمتر از    CCSمشاهده شده در شجره    یهمخون  زانیم  مثبت بود.  یعاتلامشاهده شده در هر دو منبع اط
در زمانی که از کل شجره    Ne  ، بود. همچنین  100هر دو شجره کمتر از    یشده برا محاسبه  Ne  ، یکل   طوربه  بود.  یمنبع اطلاعات  نیدر ا   یا اطلاعات شجره
حالتی   ربرآوردشده د  Neر  یدامق  .بودCCS  (86/32  ±  88 /0  )شجره    یبرآورد شده برا   Neتقریبا دو برابر  ICS  (33/68  ±  03/13  )شجره  برای  استفاده گردید  

برآوردشده  Neمقادیر    ، در کل   .شدندبرآورد    93/0  ±  40/32و    39/14  ±  66/ 43یب  ت تربه   ICSو    CCSهای  های زنده استفاده گردید، برای جمعیتکه از اسب
  fNو    aNر  یدامق  .ندشده در مطالعات قبلی که با کمک اطلاعات ژنومی انجام شده بود، همخوانی نشان داد  ای با برآوردهای انجامبا کمک اطلاعات شجره

اختلاف    با توجه به  ، نی . همچناست  تهشدر گذ  یت یجمع  یهاهنگت  ادیز  سبتان  ریدهنده تاثکه نشان   ندنشان داد  را   یاد یز  اریمحاسبه شده در دو شجره اختلاف بس
  CCSبرای    𝑁𝑎  (516( و ICSبرای   155و    CCSبرای    333)  𝑁𝑓شامل    هاآماره  گرید  و(  ICSبرای   25/13و    CCSبرای    12/110)  𝑁𝑔  بالای مشاهده شده بین

در دو شجره مثبت   نبرگیوا -یتوجه بود. مقدار انحراف برآوردشده از تعادل هاردقابل زین تی بر کاهش تنوع جمع ی کیرانش ژنت  ریتاث  زانیم، (ICSبرای   996و 
 . است شاوند در هر دو شجرهیافراد خو  نیجورشده مثبت ب زشی آم یبود، که نشان از وجود مقدار کم

ثبت   برای  یجد  ازیو ن  استآن    ینسبت به شجره جهان  یکمتر  تیف یک  یدارا   یشجره ثبت  یول  است  رانینژاد در ا   نیکه خاستگاه ا این  با وجود    گیری: نتیجه
خصوص حفظ تنوع   رد  بایدو    است  یبحران  طیدر شرا   نیاسب کاسپ   تی توان گفت که جمعمی  eN  ی. با توجه به برآوردهادهدمی  نشان  را   رانیشجره در ا   ترقیدق
، CCSشده در شجره  ثبت  یهاکه با وجود تعداد کمتر اسب  دهندمیمرجع نشان  ت یساختار جمع یبررس  ج ینتا گردد. ی طراح ی نژاد برنامه مشخص نیا  ی کیژنت

از ا می  واست  بهتر  ایران    تیدر جمع  یک یتنوع ژنت  تیوضع وجود    ، ن یهمچن  بهره جست.  ایدر کل دن  نیاسپکاسب    طیبهبود شرا   یبرا   یکی منبع ژنت  نیتوان 
انجام    کندموجود را بدتر    تیتواند وضعمی  ی شاوندیخو  نیب  هایزشیآم هر دو   یبرا   یشاوندیخو  هایزشیکاهش آم   یشده برا کنترل  یبرنامه تلاق  کیکه 

 . ودراه حل در نظر گرفته ش کیعنوان تواند بهمی تیجمع
 

 اسب کاسپین، آنالیز شجره، ساختار جمعیت، همخونی  های کلیدی: واژه 
 

 مقدمه 
از تنوع   یادهیچیپ یتلاق جهیها نتدر اسب  یتیساختار جمع

است که    ی پرورش انتخاب  یهاو روش   یتیجمع  خیتار  ،یکیژنت

نژادها است.    نیافراد درون و ب  نیب  دهیچیدهنده روابط پنشان
ز ژنت  ی بررس  برایکنون  تا   یادی مطالعات  ساختار   یکیتنوع  و 

  یو نشانگرها  یااسب توسط اطلاعات شجره   ینژادها  یتیجمع

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
ra

p.
20

25
.1

46
8 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

21
 ]

 

                               3 / 9

https://doaj.org/toc/2676-461X
https://orcid.org/0000-0002-2023-9292
http://dx.doi.org/10.61882/rap.2025.1468
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-1468-fa.html


 12............................................................................................  اطلاعات شجره و جهان با استفاده از رانیا  یهاتی در جمع نیاسب کاسپ تی ساختار جمع یبررس

انجامSTRو    SNP)مانند    یمولکول الگوهااندشده  (  که    ی، 
  یی در گذشته، جدا  اصلاحی  یهاکه توسط روش   یکیتفاوت ژنت

انتخاب  ییایجغراف نشان   گرفته  شکل  و  را  انسان  واسطه   با 
)ندهمی  da Silva Faria et al., 2018; MacCluer etد 

al., 1983; Machmoum et al., 2020; Mousavi et al., 
2023; Petersen et al., 2013  .) ساختار در  تغییرات  این 

جمعیت  میژنتیکی  محتوای  های  در  تغییر  طریق  از  توانند 
ژنتیکی جمعیت موجب تغییرات در بروز صفات عملکردی شوند  

(Ghafouri-Kesbi, 2023)  .جمع ساختار    ی برا  یتیدرک 
است،    ی اتیح  ی کیژنت  تیریو مد  اصلاحی  یهاحفاظت، برنامه 

ژنت تنوع  حفظ  شناسا  یژادندرون   یکی که    ا یافراد    ییو 
اهم  ییهاتیجمع م  ژهیو  یکیژنت  تیبا  اسب  سازدیرا ممکن   .
اولبه   نیکاسپ جد  اسب  ه یعنوان  دنخون   یهاهمه    ز ین  ایگرم 
با اسب است    شده  یفمعر دارد   یادیز  ابهاتعرب تش  یهاکه 

(Firouz, 1969بررس جمع  ی(.  کاسپ  یتیساختار    ن یاسب 
 ندهیمطالعات آ  یو برا  کندنژاد کمک    نیتواند به درک بهتر امی

 .  ردیمورد استفاده قرارگ
ابزار مهم  واکاوی تنوع    یی شناسا  یبرا  یاطلاعات شجره 

تغ  یکیژنت نسل  یراتییو  از  که  د  یاست  نسل  انتقال    گر یبه 
  ت یجمع  کیدر    یکی(. تنوع ژنتBokor et al., 2013)  دنابییم
کرد  فیتعر یفعل هایپی و ژنوتها توان برحسب تنوع آلل می  را
(Boichard et al., 1997 علاوه .)شجره    واکاوی  جین، نتایبر ا
و کاهش    یتیگوسیهموز  ش یمورد انتظار در افزا  ریمقاد  دنتوانیم

 & Falconer) دنیکل ژنوم برآورد نما یرا برا یتیگوسیهتروز

Mackay, 1996یدر ارائه راهبردها توانندی اطلاعات م نی(. ا 
نشان    نیو همچن  یریگجفت  هایبرنامه  تیریمد  یمناسب برا

 ,.Valera et al)  رندیگ  مورد استفاده قرار  یکی ژنت  نوعدادن ت

ا2005 بر  افزون  تحل  ه یتجز  ن، ی(.  است    لیو  ممکن  شجره 
  را ممکن سازد   یو سطوح همخون  تیجمع  کیساختار    یابیارز

(Gutiérrez & Goyache, 2005برا که   هایتیجمع  ی(، 
همچن و  بالا  انتخاب  فشار  برا  یهاتیجمع  نیتحت    ی بسته 

در مورد    یاد یمطالعات ز  ،مهم هستند. تاکنون  یطولان  هایلسا
جمع ژنت  تیساختار  تنوع  دن  ینژادها  ی کیو  در  انجام    ایاسب 

 ,Faria et al., 2021; Głażewska & Jezierski)  نداشده

2004; Klein et al., 2022; Medeiros et al., 2014; 
Zechner et al., 2002برا رو  پژوهشی  ،مثال  ی(.  بر    ی که 

صورت گرفت،   ییگله اروپا  هشت  در(  Lipizzan)  زانیپیاسب ل
به چند اسب در    نیا  یهاکه تمام اسب   نشان داد نژاد مربوط 

 دینسل برآورد گرد 32 یزن نژاد   نیو عمق شجره ا ندگذشته بود 
(Zechner et al., 2002م .)ی شده برابرآورد   یهمخون نیانگی  
که    یگری% متفاوت بودند. در مطالعه د4/14تا    6/8نژاد از    نیا

( با اطلاعات  Polish Arabian)  یاسب عرب لهستان  ی بر رو
ا  50 داد که  نشان  شد  انجام  نت  نیسال شجره    213  جه ینژاد 

در طول زمان   یکیکاهش در تنوع ژنت  کیبود و    گذاران یاسب بن
ا گرد  نیدر  مشاهده   ,Głażewska & Jezierski)  دینژاد 

2004  .) 
ساختار شجره    یبررس  یشده براانجام  ادیوجود مطالعات ز  با

دن در  جمع  ا،یاسب  ساختار  خصوص  در  اسبان   تیاطلاعات 
بررس  یرانیا  ینژادها بس  یبا کمک  شجره    محدود   اریساختار 
  ی رانیا  لیاسب اص  یدر مطالعه انجام شده برا  ،مثال  ی. برااست

در    ی همخون  زانی( با کمک اطلاعات شجره، تنها میرانی)عرب ا
بررس  نیا (.  Gharahveysi & Irani, 2011)  دیگرد  ینژاد 
جمع  یهمخون  بیضر  نیانگیم همچن  تی کل   نیانگیم  نیو 

  بیترتنژاد به   نیا  یهمخون برا  هایدر اسب  یهمخون  بیضر
اسب ترکمن    در  گری. در مطالعه ددیبرآورد گرددرصد    8/7و    1/2
(Saghi & Mobaraki, 2018)اسب با    نیا  تی، ساختار جمع

تا   1970  یهاسال  یاسب که ط  2000از    شیکمک اطلاعات ب
بررس   2016 مورد  بودند  شده  نتا  یمتولد    ن یا  جیقرارگرفت. 

داد  قیتحق م  ند نشان  جمع  ی همخون  بیضر  نیانگیکه    ت یدر 
اصاسب  ا  لیهای  مقاد  0/ 06)  رانیترکمن  به  نسبت   ری%( 

نژادهای دمنتشر به احتمال   ترنییپا  اریبس  گریشده در  بود که 
وجود    لیدلبه   ادیز والداعدم  تعدادی  از  مشخص    ن یطلاعات 
  ت ی. با وجود اهماستص بودن شجره  قنا  جهیو در نت  واناتیح

کنون تا  ،ی کیژنت  ریاز منظر ذخا  نینژاد اسب کاسپ  یبالا  اریبس
بررس  یگزارش کاسپ  تیساختار جمع  ی در خصوص  با    نیاسب 

نشده  اطلاعاتکمک   ارائه  بناشجره    ن یا  هدف  ،نیا  بر  است. 
با کمک اطلاعات   نیاسب کاسپ  تیساختار جمع  یبررس  پژوهش

 . بود یاشجره
 

 ها مواد و روش
 جمعیت و ژنوم  سازیشبیه

کل کاسپ  ،در  اسب  شجره  منبع  دو  انجمن   نیاز  شامل 
 Caspian conservation society) نیحفاظت از اسب کاسپ

(CCS)همچن و  کاسپ  نی(   the)  یالمللن یب  نیکتاب 

international Caspian studbook شده توسط انجمن  ( ارائه
( international Caspian society (ICS))  نیکاسپ  یجهان

تعداد  دیاستفاده گرد اسب در شجره    1034.  ثبت    CCSراس 
  ، نیهمچن  بودند.  راس نر   427راس ماده و    605شده بود، که  
عنوان مادر و بالعکس  به   پدر  ی مانند ثبت اشتباه  ییوجود خطاها

  8مورد خطا( و مادر )  15پدر )  سنتطابق  مورد خطا(، عدم  3)
سال   30و    3مورد خطا( با در نظرگرفتن حداقل و حداکثر سن  

  29ماه )  11مادر حداقل    شیها و فواصل زادر زمان تولد کره
، از  CCSت شجره  ااطلاع  حی. پس از تصحشد   یمورد(  بررس 

استفاده   زین  ICSاطلاعات شجره    حیتصح  یبرا  راتییتغ  نیا
  1048راس نر و    1216تعداد    ICSشجره    ی برا  ، کل  . دردیگرد

اساس    بر  یتیساختار جمع  ی بررس  یماده بودند. برا  گر یراس د
شجره شجره  ، اطلاعات  ساختار  نرم   اطلاعات   CFCافزار  با 

 (. Sargolzaei et al., 2006) شداستخراج   1.0 نسخه
 مختلف  هایسال  یو روند آن ط یهمخون بیبرآورد ضر

به  اینهمخونی  احتمال  آلل  عنوان  دو  دارای  فرد  یک  که 
شود. روش محاسبه  می   تعریف  ، دلیل جد مشترک باشدیکسان به 

( که توسط  Aبراساس تجزیه ماتریکس روابط ژنتیکی افزایشی )
(Meuwissen & Luo, 1992)    انجام  است  شدهتوضیح داده

روند همخونی در   افراد،  تمام  برآورد همخونی در  از  شد. پس 
مختلف در جمعیت اسب کاسپین ایران و جهان بررسی    هایسال
از  شد نرم .  میزان    برای  AGHmatrix  یافزاربسته  محاسبه 
 . (Amadeu et al., 2023) شدخونی در بین افراد استفاده هم

 ثر جمعیت ؤبرآورد اندازه م
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(  effective population size (𝑁𝑒)اندازه موثر جمعیت )
( محاسبه ΔFتوان براساس افزایش فردی در همخونی )می  را

 برابر با:  ΔFکه   (Gutiérrez et al., 2008)کرد 

(1            )                                        𝑁𝑒 =
1

2∆𝐹
 

 توان از فرمول زیر: می در هر فرد ΔF. برای محاسبه است
(2     )                           ∆𝐹𝑖 = 1 − √1 − 𝐹𝑖

𝑡𝑖−1
 

نمود، که  آن  استفاده  فرد    𝐹𝑖  در   𝑡𝑖و    iضریب همخونی 
شماره نسلی است که فرد به آن تعلق دارد. برای برآورد اندازه  

در زبان برنامه نویسی    purgeR  یافزاربسته نرم موثر جمعیت از  
R  استفاده گردید(López-Cortegano, 2022) . 

 گذار برآورد تعداد اجداد و پایه 
پایه افراد  )تعداد  و number of founders (𝑁𝑓)گذار   )

همچنین  number of ancestors (𝑁𝑎)) اجداد و  تعداد  ( 
 number of founder genomes)  گذارهیژنوم پا  یهامعادل

equivalents (𝑁𝑔)این  ند( برای هر دو شجره محاسبه گردید .
خصوص  می  پارامترها در  اطلاعاتی  ی تیجمع  یتنگناهاتوانند 

(population bottlenecks به مشارکت  (  نامتعادل دلیل 
یپایه این    اجداد  اگذار  و همچنین رانش جمعیتی فراهم آورند. 

براساس   ژنبرآوردها  منشا  محاسبات  و  هستند  ی  احتمال 
 ,.Boichard et al)دهند  می  را نشان اطلاعات جمعیت پایه  

1997; Caballero & Toro, 2000; Tahmoorespur & 
Sheikhloo, 2011). 𝑁𝑓پایه تعداد  شمارش  طریق  گذار از 

و   پدر  اطلاعات  بدون  افراد  )تعداد  جمعیت مرجع محاسبه شد 
  گذاربرابر با تعداد پایه  𝑁𝑓𝑒گذار  مادر(، اما تعداد موثر افراد پایه

بهمشارکت بود کننده  برابر  ژنتیکی    صورت  تنوع  براساس  که 
برابر با تعداد    𝑁𝑎شده در جمعیت مرجع تصحیح شدند.    مشاهده

 که برای تشکیل جمعیت مرجع )که هماست  کل اجداد شجره  
  ، است. در مقابل گذار باشد یا خیر( مشارکت داشتهتواند پایه می

م اجداد  ؤتعداد  هم   𝑁𝑎𝑒ثر  )که  اجداد  حداقل  تعداد  با   برابر 
پایه می تنوع  تواند  تشکیل  برای  نیاز  مورد  خیر(  یا  باشد  گذار 

 𝑁𝑓𝑒مشابه با    𝑁𝑔.  است  ژنتیکی مشاهده شده در جمعیت مرجع 
از شبیه است آن  برای محاسبه  اما  با روش  ،  آللی  تفرق  سازی 

Monte Carlo   تنها کاهش ثری نه ؤصورت ماستفاده شد که به
بلکه  گیرد  می ی را در نظر  ت یجمع  یتنگناهادلیل  تنوع ژنتیکی به 
 ر ونظمدلیل عوامل تصادفی مانند رانش را نیز  کاهش تنوع به

 ,Boichard et al., 1997; Caballero & Toro)کند  می

و نسبت این  است  کوچکتر    𝑁𝑓از    𝑁𝑎𝑒. همیشه مقدار  (2000
ی بین جمعیت  تیجمع  ینگناهاتدلیل  دو میزان کاهش تنوع به

 & Tahmoorespur)دهد  می  را نشان  پایه و جمعیت مرجع

Sheikhloo, 2011)در مقابل . ،  𝑁𝑔    همواره کمترین مقدار را
نه  رددا نشانکه  به تنها  تنوع  کاهش  مشارکت  دهنده  دلیل 

پایه به نامتعادل  تنوع  کاهش  بلکه  است  اجداد  یا  دلیل  گذارها 
. برای برآورد این پارامترهای جمعیت  دهدنشان می نیز  را  رانش  

از   نرم مرجع  برنامه   purgeR  یافزاربسته  زبان   Rنویسی  در 
 . ( López-Cortegano, 2022)استفاده گردید 

 واینبرگ -انحراف از هاردی

جمعیت  بررسی  آمیزش  ،هادر  میزان  های دانستن 
وسیله انحراف از  تواند مفید باشد. این پارامتر به می  غیرتصادقی

(  Hardy-Weinberg equilibriumواینبرگ )-تعادل هاردی 
 : می شودبه  ه از فرمول زیر محاسگیری خواهد بود، کقابل اندازه

(3         )                                        ∝ =
𝐹−𝑓

1.0−𝑓
 

معادله،   این  محاسبه  𝐹در  همخونی  برای  میانگین  شده 
 coancestryبرابر با میانگین ضریب همتباری )  𝑓جمعیت، و  

coefficient)  دهنده وجود مدیریت . مقادیر منفی نشانهستند
مطالعه   یهامیزشآدر   مورد  جمعیت  در  غیرخویشاوند  افراد 

های جورشده  ترتیب آمیزش. مقدایر مثبت و صفر نیز به هستند
را   های تصادفی در جمعیتمثبت بین افراد خویشاوند و آمیزش

می توسط  دهندنشان  پارامتر  این  محاسبه  نرم .   یافزاربسته 
purgeR   برنامه زبان  شد    Rنویسی  در  -López)انجام 

Cortegano, 2022 ) . 
 برآورد فاصله نسل

که  زمانی  در  والدین  سن  میانگین  براساس  نسل  فاصله 
انتخاب بعد  هایها )کرهشده آن فرزندان  تولید نسل  برای  ی که 

محاسبه شد. فاصله نسل برای    ،اند( به دنیا آمدند استفاده شده 
( سیلمی به  2( سیلمی به کره نر،  1چهار مسیر انتخابی شامل:  

( مادیان به کره ماده محاسبه 4( مادیان به کره نر، و  3کره ماده،  
 انجام شد.  Rنویسی زبان برنامه اها بشد. محاسبه این آماره

 شاخص کامل بودن شجره 
شجرهآماره   بودن  کامل   pedigree)  شاخص 

completeness index (PCI)  مهمی معیار  که  (    برای است 
استفاده قرار دهنده نشان  ،گیردمی  بررسی کیفیت شجره مورد 

و    است  صورت مجزاشده در هر نسل به درصد اجداد مشخص
نماید می  میزان احتمال شناسایی همخونی را در شجره مشخص 

(Sørensen et al., 2005)  ین آماره از معادله  ا. برای محاسبه
 زیر استفاده گردید:

(4         )                               𝐼𝑑 =
4𝐼𝑑𝑝𝑎𝑡

𝐼𝑑𝑚𝑎𝑡

𝐼𝑑𝑝𝑎𝑡
+𝐼𝑑𝑚𝑎𝑡

 

𝑰𝒅𝒌  آن،که در 
 (𝑘 = 𝑝𝑎𝑡, 𝑚𝑎𝑡 :برابر است با ) 

(5                  )                     𝐼𝑑𝑘
= 1

𝑑⁄ ∑ 𝑎𝑖
𝑑
𝑖=1 

 𝑎𝑖دهنده لاین پدری یا مادری هر فرد، و  نشان  𝑘  ،در اینجا
تعداد   𝑑  ، . همچنیناست  iدرصد اجداد شناسایی شده در نسل  

هایی هستند که برای محاسبه کامل بودن شجره در  کل نسل
. اگر تمام استمتغیر    0تا    1از    PICاند. میزان  نظر گرفته شده

باشد در    ( شناخته شدهdاجداد یک فرد برای یک نسل خاص )
صورت   𝐼𝑑این  = نامشخص است   1 والدین  از  یکی  اگر  یا   ،

از اجداد شناسایی    ،باشد این صورت هیچ یک  و  شوند  نمی در 
𝐼𝑑 = . برای محاسبه  (MacCluer et al., 1983)خواهد بود    0

PCI    نرم از زبان    optiSel  افزاریبسته  گردید    Rدر  استفاده 
(Wellmann, 2019) . 
 

 و بحث نتایج 
ساختار کلی شجره و همچنین وضعیت همخونی جمعیت در      

   .ندانشان داده شده 1جدول 
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 14............................................................................................  اطلاعات شجره و جهان با استفاده از رانیا  یهاتی در جمع نیاسب کاسپ تی ساختار جمع یبررس

   ن یبراساس اطلاعات شجره حاصل از حفاظت از اسب کاسپ نی های اسب کاسپت یجمع یاساختار شجره   ی شده برامحاسبه   یمترهاا پار -1جدول 
             (CCSو انجمن جهان )نی کاسپ  ی (ICS .) 

Table 1. Calculated parameters for the pedigree structure of Caspian horse populations based on pedigree information  
               from Caspian Horse Conservation (CCS) and International Caspian Society (ICS). 

 .It is calculated based on the year 1 است. بر اساس سال محاسبه شده 1
 

  یدو منبع اطلاعات   یشججججره برا تیفیک  زانیم زیآنال جینتا
 تیفیدرجه ک ،یکل  طور. بهندانشجججان داده شجججده  1در شجججکل  

 نیانگیهمچون م  یمهم یاطلاعات شججره بر برآورد پارامترها
بر    یمهم  ریتأث زیو عمق شجججره ن رددا  ریتأث  یهمخون بیضججر

 ایبر  هشدثبت  هشجراگر    ،مثجال  یتعجداد مؤثر اججداد دارد. برا
 دییاز حد تا  خونیهم  یباضر یردمقا  ،باشد  ناقص  جمعیت یک

(.  Cassell et al., 2003)  دشون  می  آوردبر  قعیوا  ارمقداز    کمتر
کجه منشجججا ژن   ییدو پجارامتر، بلکجه تمجام پجارامترهجا  نیتنهجا انجه

عمق شجججره قرار  ریتحت تأث  زین  کنندیم  فیرا توصجج یاحتمال
 زانیبه م یادیز اریبه مقدار بسجج  یکیژنت ع. برآورد تنورندیگیم

 نشجان داده PCIدر دسجترس بودن اطلاعات شججره که توسجط 
شجده و برآورد PCI  زانیم  ،یکل طوردارد. به یشجود، بسجتگمی

مختلف متفاوت  ینژادها یها برانسجججل یکاهش آن ط  زانیم
کامل بودن شججره در نژاد عرب ترک   زانیمثال، م  یاسجت. برا

نسجل  نیش از ایپ یول  د،ی% برآورد گرد70 یهفتم بالا لتا نسج
  ،در مقابل  ای( و Duru, 2017نشجان داده اسجت )  یادیکاهش ز

%  74  یتا نسججل چهارم بالا PCI زانیم  ییایعرب اسججپان  یبرا
  ق،یتحق  نیا ی(. براCervantes et al., 2008)شججد گزارش  

 ICSو  CCSمحاسجبه شجده بر اسجاس اطلاعات   PCIر یدامق
 نی، کجه پس از انجد% بود70  یبجالا  4و    2تجا نسجججل   بیجترتبجه

 . هماندیمشججاهده گرد PCIدر   یادیز  اریها کاهش بسججنسججل
شجججره   تیفیک  زانیم دهد،ینشججان م  PCIکه شججاخص   طور

ICS   نسجبت بهICC از اجداد در  یشجتریو درصجد ب  اسجت شجتریب
 نیکه خاسجتگاه ا نیا  با وجود  ،نیا بر  . بناهسجتند آن مشجخص

نسجبت  یکمتر تیفیک یدارا یشججره ثبت یول  اسجت رانیا  ادنژ
 ترقیجهجت ثبجت دق یججد ازیجو ن اسجججتآن  یبجه شججججره جهجان

 .دهدمی نشان را رانیشجره در ا

 
 
 
 

 
 
 

 CCS ICS پارامتر
 تعداد کل

Total number 
1032 2264 

 تعداد کل افراد همخون
Inbreds in total 89 1500 

 میانگین درصد ضریب همخونی کل جمعیت 
Average inbreeding coefficients 

0.794 4.373 

 میانگین درصد ضریب همخونی جمعیت همخون )دامنه( 
Average inbreeding coefficients in inbreeds (range) 9.202 (0.781-28.125) 6.601 (0.20-32.666) 

 تعداد کل پدر )تعداد کل فرزاندان پدران( 
Total number of sires (total number of fathers' progeny) 122 (547) 318 (2080) 

 تعداد کل مادر )تعداد کل فرزاندان مادران(
Total number of mothers (total number of progeny of mothers) 247 (611) 640 (2093) 

 تعداد بدون فرزند
Number without progeny 663 1306 

 تعداد افراد پایه 
Number of founders 375 158 

 تعداد برادران و خواهران تنی 
Number of full-sib brothers and sisters 75 371 

 میانگین اندازه خانواده )دامنه(
Average family size (range) 2.32 (2-5) 2.49 (2-6) 

 میانگین عمق شجره )دامنه(
Average pedigree depth (range) 

1.624 (0-7) 5.048 (0-12) 

 میانگین متوسط تعداد نسل )دامنه( 
Average number of generations (range) 0.987 (0-4.03) 3.337 (0-6. 991) 

 تعداد افراد با هر دو والد مشخص 
Number of individuals with known sire and dam 501 2067 

 ( رابطه فرد با خودی )بدون در نظر گرفتن شاوندیرابطه خومیانگین 
Average relatedness (without considering self-relatedness) 0.0100 (0.0110) 0.0779 (0.0774) 

 کل 1فاصله نسل
Total generation interval 9.25 9.19 

 فاصله نسل مادر به دختر
Generation interval dam-daughter 9.08 8.77 

 فاصله نسل مادر به پسر
Generation interval dam-son 8.35 8.90 

 فاصله نسل پدر به پسر
Generation interval sire-daughter 9.02 9.57 

 فاصله نسل پدر به دختر
Generation interval sire-daughter 10.12 9.56 
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اساس اطلاعات حاصل از   بر نیهای اسب کاسپت یشجره جمع تیفیک  زانیم یبررس یبرا (PCI)محاسبه شاخص کامل بودن شجره  -1شکل  
 (. ICS) ن یکاسپ  ی( و انجمن جهانCCS)  نیحفاظت از اسب کاسپ

Figure 1. Calculation of the pedigree completeness index (PCI) to examine the pedigree quality of Caspian horse 
populations based on the information obtained from the Caspian Horse Conservation (CCS) and the Caspian World 

Society (ICS). 
 

ادامه سال  ،در  در  همخونی  میزان  مختلف    هایتغییرات 
(.  2)شکل    ند برای هر دو منبع اطلاعاتی مورد بررسی قرار گرفت

سال اطلاعات  از  همخونی  تغییرات  روند  محاسبه  هایی برای 
.  بودزایش برای آن سال ثبت شده    10استفاده شد که حداقل  

نی  شود، روند تغییرات همخومی  که در شکل مشاهده  طورهمان
که   طوریبه است  مثبت  عاتی  شده در هر دو منبع اطلا  مشاهده

(  1990درصد همخونی )برای سال    از زیر نیم   CCSدر شجره  
  ، . همچنینرد( افزایش دا2021به بالای یک درصد )برای سال  

(  1976همخونی از زیر یک درصد )برای سال    ICSبرای شجره  
اما دوباره  دارد  ( افزایش  1995درصد )برای سال    پنجتا بالای  
. دهدنشان می( کاهش  2018درصد )برای سال    چهاربه حدود  

کمتر   CCSشده در شجره    میزان همخونی مشاهده  ،کلی  طوربه 
ناقصاست    ICSاز   آن  اصلی  دلیل  اطلاعات  که  بیشتر  بودن 

اطلاعاتی  شجره منبع  این  در  درصد طوریبه است  ای  که 
 بیشتری از پدرها و مادرها مشخص نبودند.

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

( و انجمن  CCS) نیانجمن حفاظت از اسب کاسپها برای دو منبع اطلاعاتی مختلف شامل نمودار تغییرات میزان همخونی بر اساس سال تولد کره -2شکل 
 .هستند روی نمودار مربوط به میانگین درصد همخونی برآورد شده برای هر سال های. نقطه( نشان داده شده استICSجهانی کاسپین )

Figure 2. A graph of changes in inbreeding rates by year of birth of foals is shown for two different data sources, the 
Caspian Horse Conservation Society (CCS) and the International Caspian Society (ICS). The points on the graph 

correspond to the average percentage of inbreeding estimated for each year. 
 

  کیمولد در  واناتیتعداد ح دهندهاندازه موثر جمعیت نشان 
. کاهش (Wright, 1931)   آل استدهیا  طیتحت شرا  تیجمع

به  جمعیت  موثر  اندازه  تنوع  در  کاهش  از  نتیجه  یک  عنوان 
معنی کاهش  منجربه  جمعیت،  یک  درون  در  در ژنتیکی  دار 

توانایی جمعیت به سازگاری با مشکلاتی از قبیل شرایط آب و  
می عفونت  و  بیماری  نامناسب،   & Palstra)شود  هوایی 

Ruzzante, 2008 )   ی خود سبب افزایش  که این امر به نوبه
اندازه  .  (Newman & Pilson, 1997)  شودریسک انقراض می 

بررسی   جهت  مطالعه  مورد  شجره  دو  هر  برای  جمعیت  موثر 

(. اندازه موثر جمعیت براساس 2)جدول    شدها برآورد  وضعیت آن
تمام افراد موجود در شجره    ،دو حالت برآورد گردید. در حالت اول

حاضر موجود  که در حال  یهایاستفاده شد. اما چون تنها اسب 
نسل ایجاد  برای  بعد هستند  استفاده می   های  مورد  توانند 

اسب نگیرقرار تنها  دوم  حالت  در  برای  د،  بودند  زنده  که  هایی 
تر برآورد اندازه موثر واقعی   ،در حالت دوم  .شدند محاسبه استفاده  

اسب از  تنها  و  استفادهنسل  هایبود  انتهایی  به   های  که  شد 
شده  استفاده  اجدادشان  از  ناشی  برآورد همخونی  برای   تازگی 

 ICSشده برای شجره    اندازه موثر محاسبه  ،کلی  طورند. به بود
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برای شجره   برآوردشده  از نصف مقدار  بود. شاید    CCSکمتر 
که بتوان گفت که مهمترین دلیل این بیشتر بودن با توجه به این

ایران   نژاد  این  اصلی  نیز  است  زادگاه  موثر  اندازه  برآورد  و 
ایراننشان کاسپین  اسب  جمعیت  بهتر  وضعیت  ،  است  دهنده 

ایران می   نظربه  تواند  می  رسد که ذخایر ژنتیکی اسب کاسپین 
گیرد.    برای بهبود شرایط اسب کاسپین جهان مورد استفاده قرار

برآورد اندازه  برای  در مطالعه قبلی جدید که از اطلاعات ژنومی 
های بومی ایران استفاده شد، مقدار آن برای  موثر جمعیت اسب

  ی رانیا  لیاص  ن،یترکمن، کاسپ  ینژادها  یبرا  هایجمعیت اسب 
 Mousavi et)  شدبرآورد    113و    102،  98،  59  ترتیببه   و کرد

al., 2023) ای شده براساس اطلاعات شجره . اندازه موثر برآورد
مقدار   از  کمتر  تحقیق  این  در  اطلاعاتی  منبع  دو  هر  برای 

این  برآورد با  بود.  ژنومی  اطلاعات  براساس  مطالعه  آن  شده 

تر به  نزدیک  CCSاندازه موثر برآوردشده با کمک شجره    ،وجود
  Neتنوع ژنتیکی با کاهش    که  ن یبا توجه به ابرآورد ژنومی بود.  

شده   یابد، توصیهای کاهش میبا سرعت فزاینده  100به کمتر از  
شوداست   سعی  از    Ne  تا   که   ,Henson)نباشد    250کمتر 

اندازه    یبحران  زانیم  نییداشت که تع  در نظر  دیبا  ،. البته (1992
مدت با مشکل    یدر طولان  تیکه کمتر از آن جمع  تیمؤثر جمع

بر  که  رسد می نظر ، اما به است شود، مشکل می مواجه  یهمخون
  ه یحاش  کیو با    باشد  وجود داشته  یاجماع  50-100ریسر مقاد

.  (Meuwissen, 2009)کرد    هیرا توص  100توان  می  نانیاطم
هر دو شجره که کمتر    اساسشده برانجام   Neبرآورد    ن،یا  بر  بنا
 نیکاسپ  اسب  تیجمع  تیدهد که وضعمی  نشان  است  100از  

  ی کیژنت  ریدر خصوص حفظ ذخا  بایدو    است   یبحران   ط یدر شرا
 . ردیآن اقدام صورت گ

 
 ( و انجمن جهانی  CCS)  نی انجمن حفاظت از اسب کاسپای  اساس اطلاعات شجره   بر  و میزان خطای استاندارد  (Ne. برآورد اندازه موثر ) 2جدول  

 (. ICSکاسپین )             
Table 2. Estimates of effective size (Ne) and standard error based on pedigree data from the Caspian Horse Conservation  
              Society (CCS) and the International Caspian Society (ICS). 

 جمعیت
Population 

𝑁𝑒  )برای کل شجره )خطا استاندارد 
𝑁𝑒  for the entire pedigree (standard error) 

𝑁𝑒  )برای جمعیت موجود )خطا استاندارد 
𝑁𝑒  For the existing population (standard error) 

CCS 68.33 (13.03) 66.43 (14.39) 
ICS 32.86 (0.88) 32.40 (0.93) 

 
نتایج برآورد پارامترهای جمعیت مرجع بر اساس دو منبع 

. اختلاف  ندانشان داده شده 3اطلاعاتی مورد استفاده در جدول 
دهنده در دو شجره نشان  𝑁𝑓و    𝑁𝑎𝑒شده برای  ر محاسبهیدامق

که مقدار اثر  است ته ی در گذشتیجمع هایتنگه تاثیر نسبتا زیاد 
جمعیت   برای  جمعیتی  تنوع  کاهش  در  بیشتر   ICSآن   بسیار 

  STRطالعه قبلی که بر روی این نژاد با کمک اطلاعات  م.  است
 Amirinia)داد    نشانی ژنتیکی را  ه انجام شدنیز وجود این تنگ

et al., 2007) ب مقادیر  به  توجه  با  برای  دست ه.  و    𝑁𝑔آمده 
ها، میزان تاثیر رانش ژنتیکی بر کاهش  اختلاف آن با دیگر آماره

دهند که تاثیر  می  است. نتایج نشان توجه تنوع جمعیت نیز قابل 
( بسیار  CCSبه نسبت جمعیت ایران )  ICSرانش در جمعیت  

 نتایج بررسی ساختار جمعیت مرجع نشان   ،بیشتر است. در کل

شده در شجره  های ثبتد که با وجود تعداد کمتر اسبندهمی
CCS  بهتر این جمعیت  تنوع ژنتیکی در  اما وضعیت   و است  ، 

اسپین  تیکی برای بهبود شرایط اسب کتوان از این منبع ژنمی
مقدار انحراف برآوردشده از    ،در کل دنیا بهره جست. همچنین

این مثبت    واینبرگ در دو شجره مثبت بود، که -تعادل هاردی
وجود مقدار کمی آمیزش جورشده   دهنده  نشان  احتمالا  بودن

. این آمیزش  است  مثبت بین افراد خویشاوند در هر دو شجره
شده یبا دو برابر جمعیت ثبت قرت  ICSجورشده مثبت در شجره  

شجره   بنااست  CCSدر  تلاقی    ، این  بر   .  برنامه  یک  ارائه 
خویشاوندی برای هر   بین  هایشده برای کاهش آمیزشکنترل

 .شودمی دو جمعیت احساس

 

 انجمن حفاظت از اسجب    یابر اسججاس اطلاعات شجججره  نبرگیوا-یمرجع و انحراف از تعادل هارد تیمرتبط با جمع  یبرآورد پارامترها. 3جدول 
 (.ICS) نیکاسپ ی( و انجمن جهانCCS) نیکاسپ           

Table 3. Estimation of parameters related to the reference population and deviation from the Hardy-Weinberg  
                equilibrium based on the pedigree information of Caspian Horse Conservation Society (CCS) and  
                International Caspian Society (ICS). 

 1پارامتر 
Parameter 

CCS ICS 

𝑁𝑓 (𝑁𝑓𝑒 ) 333 (109.31) 155 (20.92) 
𝑁𝑎 (𝑁𝑎𝑒 ) 516 (137.31) 996 (20.22) 
𝑁𝑔 (𝑆𝐸𝑁𝑔 ) 110.12 (7.76) 13.25 (1.53) 

واینبرگ جمعیت -انحراف هاردی   
Hardy-Weinberg deviation of the 

population 

0.0024 0.0050 

1  𝑁𝑓  ؛  گذارپایه: تعداد𝑁𝑓𝑒  ؛  گذارپایه: تعداد موثر𝑁𝑎  تعداد اجداد؛ :𝑁𝑎𝑒  تعداد موثر اجداد؛ :𝑁𝑔  :؛ و  گذارهیژنوم پا  ی هاتعداد معادل𝑆𝐸𝑁𝑔ژنوم   ی ها تعداد معادل  : خطا استاندارد
 . گذارهیپا

1 𝑁𝑓: number of founders; 𝑁𝑓𝑒: effective number of founders; 𝑁𝑎: number of ancestors; 𝑁𝑎𝑒: effective number of ancestors; 𝑁𝑔: number of founder 

genomes equivalents; 𝑆𝐸𝑁𝑔: standard error number of founder genomes equivalents.  
 

 گیری کلی نتیجه

 در ایران  یشجره ثبتکه  دهند  مینتایج پژوهش ما نشان  
 ازیو ن  استآن    ینسبت به شجره جهان  یکمتر  تیفیک  یدارا
با دهدمی نشان    را  رانیشجره در ا   ترقیجهت ثبت دق  یجد  .

  ی کیژنت ه وجود تنگ لیدلبه که احتمالاً نییپا اریبس  Neتوجه به 
گذشته   که جمعمی  ،استدر  گفت  کاسپ  تیتوان  در    نیاسب 

  ن یا  یکی در خصوص حفظ تنوع ژنت  بایدو    است یبحران طیشرا
  ی هازش یوجود آم  ،نیگردد. همچن  ی طراح  ینژاد برنامه مشخص
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  ک یکه انجام    کند موجود را بدتر    تیتواند وضعمی  یشاوندیخو
تلاق برا  یبرنامه  شده  آم  یکنترل   نیب  هایزشیکاهش 

راه حل   کیعنوان تواند به می  تیهر دو جمع یبرا یشاوندیخو
   در نظر گرفته شود.

 یتشکر و قدردان
 Caspian)  نیاز انجمن حفاظت از اسب کاسپ سندگانینو

Conservation Societyقرار دادن اطلاعات   اریدر اخت ی( برا
 . دنینمامی  یتشکر و قدردان  رانیا نیاسب کاسپ تیجمع
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