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 مبسوط چکیده

ها در ژنوم نشانه یدن برخمان یسبب برجا ی،وانیح یهاتیدر جمع مطلوب یهاآلل یفراوان شیدر جهت افزا یو مصنوع یعیطب انتخاب مقدمه و هدف:
 ،واناتیح ینومتر به اطلاعات ژسانآ یو دسترس دینسل جد یابییتوال شرفتیدر ارتباط هستند. امروزه با پ یشود که معمولاً با صفات مهمیم واناتیح

 تیدو جمع کنندهیزانتخاب متما یهاشانهن پژوهش نیاست. در ا ارائه شده بر پایه فراوانی آللی و طول هاپلوتیپی انتخاب یهانشانه ییشناسا یبرا ییهامدل
  مورد بررسی قرار گرفت. k۷0از تراشه  استفاده با نیکرد و کاسپ نژاد اسب

 یتوال نییتع و DNAشد. پس از استخراج  یآورخون جمع هنمون یاسب نژاد کردراس  31و  نیاسب نژاد کاسپراس  35از  در این تحقیق ها:مواد و روش
 انحراف از تعادل و  )ENOGp> 05/0(نرخ تعیین ژنوتیپ و  MAFp> )01/0( فراوانی آلل حداقلها برای کنترل کیفی داده (ایلومیناشرکت )توسط 
 به شناسایی semblenEو با استفاده از سایت  گرفتنجام ا )θ( تتا ونکنترل کیفی با استفاده از آزم در ادامه .( انجام شدW-HP> 1×10 -6( گواینبر-هاردی

 .ندمشخص شدها های مرتبط با این جایگاهژندر نهایت پرداخته و  هاSNPهای جایگاه
 زهایآنال مهادا یبرا SNP 52650اسب با  R 61 افزاریبسته نرمبر اساس  تیو ادغام اطلاعات دو جمع یژنوم یهاداده تیفیپس از انجام کنترل ک ها:یافته

اسب مورد مطالعه  دو نژاد کنندهیزمتما نشانگر 31تعداد  در نهایت به روش براوردگر نااریب تتا Fst یآمار یهاآزمون با استفاده ازپژوهش  نی. در اباقی ماندند
  .ندشد ییشناسا

 به بتنس یبیشتر دگیکناپرو  عتنودارای  دیکر سبا ادنژ. نددار ارقر گانهاجد ستهدر دو د دکر سبو ا کاسپین سبا ادنژدو  کهنشان داد  نتایج گیری:نتیجه
، INPP5F ،HPSE2 ،R3HCC1 ،DOCK3،ITGB6، GM6B هایژن ،دارمعنی هایجایگاهشده مرتبط با  ییشناساهای ترین ژناز مهم .بود کاسپین بسا

PHEX ،WDR13 ،LRCH2 ،GRIA3 ،THOC2 یمنیا ،اییچهضات ماهانقبا ،یسلول نیپژوهش با تبادلات ب نیدر ا شده ییشناسا یهاژن شتریب .ندبود، 
 .در ارتباط بودند یعصب ستمیس ،DNA یداریپا ه،یغشا پا یبانیپشت

 

 Fst ،PCA های انتخاب،اسب کاسپین، اسب کردی، نشانه کلیدی: هایواژه
 

 مقدمه

که در سیر تکاملی و تاریخی انسان را است  حیوانیاسب    
ها و در طول تاریخ بسیاری از پیشرفت و همراهی کرده

نقل و وکشاورزی، حملهای بشر در امور نظامی، موفقیت
سرزمین پهناور ایران  است. اسب قرارگرفته یرورزشی تحت تأث

مهد پرورش اسب و مبدأ نژادهای گوناگون است. در ایران 
اسب  ،به طول تاریخ تمدن جهان یاباسابقه همتایثروتی ب

فرد داشته و به های منحصربهویژگیکه  بومی وجود دارد
ای اصیل و ممتاز امروزی هگواهی تاریخ جد تمام اسب

سال قبل از میلاد  500در تاریخ آمده است که از  (.22است)
ای به سلسله جبال زاگرس در منطقه یهامسیح )ع( در دامنه

نام نسا، اسب کردی وجود داشته است. با توجه به خصوصیات 
های متفاوتی مانند ها، این اسب به تیرهظاهری و توانایی

این نژاد اسب،  شود.سنجابی و غیره تقسیم میجاف، افشاری، 
اسبی قدرتمند، عضلانی و با استقامت بوده و دارای سر نسبتاً 

 یهاتوانایی این نژاد برای استفاده در مسافتاست. بزرگ 
شرکت در  نیچنطولانی و مسیرهای کوهستانی و هم

 یهااسب کردی دارای سم .(8) است رینظیمسابقات چوگان ب
درشت و گرد با حدقه برجسته،  یهاحکم، چشمسخت و م

اتصال سر و گردن قوی، گردن قوی و حجیم )معمولاً سر را 

ال پرپشت، دم در موقع راه رفتن به صورت یدارد(، بالا نگه می
دار پایین آمده، کپل پرحجم و قوی، قسمت ای و قوسفواره

 یاشکم به صورت استوانهو  جلویی سینه عریض و عضلانی
از نظر رنگ متنوع  . اسب کردیر در امتداد سینه قرار داردمدو

 شودهای سیاه، سفید، گرنگ و کهر دیده میاست و به رنگ
رسد. به بیش از سه هزار سال می کاسپین قدمت اسب (.26)

های پلکان آپادانای تخت جمشید ها در نگارهتصویر این اسب
حاکی از هوش خصوصیات رفتاری این نژاد  (.25) موجود است

فراگیری سریع و آسان  آن ترین ویژگیسرشار آن بوده و مهم
 یوخوبا خلقش ت. تلفیق این هوسرفتارهای آموزشی ا

مهربان در این نژاد، آن را جزو بهترین نژادها برای سوارکاری 
و آموزش سوارکاری کودکان در جهان قرار داده است. آموزش 

وارکاری نشان داد که از های سو تربیت این نژاد در باشگاه
نظر پرش از استعداد خاصی برخوردار بوده و در بسیاری موارد 

اسب کاسپین  (.1)باشندهای بزرگ جثه میقابل رقابت با اسب
متر به یک اسب با سانتی 120تا  90وجود قدی کوتاه یعنی  با

دارای پرش زیاد و رشد  و تناسب بدنی کامل شباهت دارد
 های کاسپینقد اسب (.2۷)معمولی استتری از اسب سریع
های کمتر البته نمونه متر گزارش شده استسانتی 130تا  100

عوامل متعددی بر  شود.دیده می ندرتهم به متریسانت 100از 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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ترین که وراثت مهم هستند های کاسپین مؤثرشاخص قد اسب
شده ثابت شد که اسب کاسپین ها است. با تحقیقات انجامآن
عرب  هایتمامی اسبان موجود در دنیا بوده و حتی اسب جد

باشند از اسبچه خزر به وجود ترین اسبان دنیا میکه از قدیمی
اند. لذا به آن اسب مینیاتوری دریای کاسپین اطلاق آمده
این اسب دارای سم بسیار قوی، کوچک و . شودمی

 حتی در مواقعی که روی کهیطوراست، به شکلیضیب
 (.10) بندی ندارندکنند، نیازی به نعلین زمین کار میترخشن

شود. کار استفاده می و ونقلبیشتر جهت حمل هااز اسب 
های کشور را شامل های عرب جمعیت زیادی از اسباسب
محل  کهیشوند و در سراسر کشور پراکنده هستند درحالمی

 رهای دریای خزهای کاسپین و تالشی در حاشیهپراکنش اسب
د. است و جمعیت کمی دارند و در معرض خطر انقراض هستن

 هایژادن تمامنگهداری و حفظ  برای یاژهیلازم است توجه و
مبذول از لحاظ اصلاح نژادی و مخزن ژنی  اسب ایران

های بومی کاهش در اندازه جمعیت برخی گونه (.16)گردد
 هایی در مورد حفظ نژادهای کمیاب درمنجر به نگرانی

 .(8) هان و بخصوص ایران شده استبسیاری از نواحی ج
ی نیست ول ریپذژنتیکی بین دو نژاد امکان شرح کامل تفاوت  

 .باشدیم تفاوت ژنتیکی برای بیان معیارفاصله ژنتیکی بهترین 
 شده شنهادیمتعددی پهای روشفاصله ژنتیکی برای شناسایی 

ک آلل یزمانی که  (.18فراوانی اللى است )که مبتنی بر  است
ر های مختلف، هدف انتخاب مثبت قراسودمند در طی زمان

ز اگردد که هایی در سطح ژنوم میگیرد باعث ایجاد نشانهمی
محاسبه عدم تعادل  و آللینی طریق بررسی طیف فراوا

اده از این . استف(24) هستند ییشناساقابل( LD) 1پیوستگی 
خیر اچند سال  معروف است در طی انتقال همراهروش، که به 

 نومیژها در شناسایی مناطق به یکی از کارآمدترین تکنیک
 شدهلیمختلف ژنتیک تبد یهامؤثر بر صفات کمی در حوزه

آن  . یکی از مزایای اصلی این روش امکان اجرای(28است)
ی دهاتنها با استفاده از اطلاعات مولکولی در غیاب رکور

( که این روش را در شناسایی 12) باشدمینوتیپی ف
 ریقطهای ژنومی کاندیدا برای بسیاری از صفات از جایگاه

ز مایهایی با صفات متهای انتخاب در جمعیتانهامقایسه نش
بخصوص تحت شرایط نداشتن شجره و رکورد برای سایر 

 متمایز، اکثر نژادهای موجود در کشورمصداق صفات، 
 مدتاً ع کهنیومی، با توجه به اسازد. شناسایی این مناطق ژنمی

د های عمده اثر و صفات مهم اقتصادی همراه هستنبا ژن
 اسبیمن توانند منابع اطلاعاتیدارای اهمیت زیادی است و می

 ازیدنموری هامؤلفهنژادی و دیگر  کیک، تفبرای بهبود راندمان
  .(12) ها فراهم آورندی دامکبرای بهبود ژنتی

 بینییشنژاد و تاریخچه تکامل جهت پ ،آگاهی از منشأ   
ترکیب ژنی حمل شده توسط هر نژاد ممکن است در آینده 
برای توصیف صفات مختلف مثل مقاومت به بیماری، استرس 

 طوحس (.4)مختلف مهم باشد هایشدن به محیط سازگارو 
 یانگر وقوع انتخاب مثبت رویتواند ببالای تمایز جمعیت می

مفید در یک یا چندین جمعیت باشد. در مقابل،  یک آلل
کننده است دهنده وجود انتخاب متعادلتر نشانسطوح پایین

ها در تمام جمعیت که منجر به حفظ نسبت خاصی از آلل

در سطح ژنوم جهش به وجود آمده  کهیشود. درصورتمی
انتخاب طبیعی  باعث افزایش شایستگی افراد در جامعه شود،

ود تا افرادی که دارای شایستگی بیشتری هستند، شباعث می
به  (.2) ل بعد مشارکت بیشتری داشته باشنددر تشکیل نس

های موجود های مفید، فراوانی آللدنبال افزایش فراوانی آلل
ها متصل های خنثی یا نسبتاً خنثی که به این جایگاهدر جایگاه

 انتقال همراهیابد. به این پدیده هستند، نیز افزایش می

مجاور یک  هاییگاهگویند. به کاهش یا حذف تنوع در جامی
( سودمند در طی انتخاب طبیعی، یافتهجهش )آلل جهش

چنانچه یک جهش جدید باعث  .شودیگفته م 2انتخاب جاروب
افزایش شایستگی افراد حامل آن نسبت به سایر افراد جامعه 

ای شایستگی شود افرادی که دارگردد، انتخاب باعث می
بیشتری هستند در تشکیل نسل بعد مشارکت بیشتری داشته 
باشند. بدین ترتیب فراوانی واریانت جهش یافته بسته به سهم 
آن در افزایش شایستگی به سرعت شروع به افزایش خواهد 
کرد. به عبارتی، هنگامی که انتخاب مثبت به سمت افزایش 

های نزدیک به این رود، جایگاهفراوانی آلل مطلوب پیش می
جایگاه اگر هم اثرشان خنثی باشد به علت پیوسته بودن با آلل 

شان زیاد شده که در نتیجه این پدیده، الگوی مطلوب فراوانی
های اطراف این تنوع ژنتیکی و عدم تعادل لینکاژی در جایگاه

تاکنون چندین روش  (.2)جهش انتخابی تغییر خواهد کرد
های های انتخاب با استفاده از دادهنشانهبرای شناسایی 

ها که بر این روش. (24) مقایسه ژنومی گزارش گردیده است
کنند شامل آزمون عمل می پیوستگی ژنیعدم تعادل  اساس

هاپلوتیپ هموزیگوسیتی ، )LRH(طول بلند  هاپلوتیپ با
 انتگرال گیری هموزیگوسیتی ،)EHH( یافتهگسترش
که  FSTی آمارهبررسهمچنین و  باشندمی )iHS( میهاپلوتیپ

 باشد.می مبتنی بر فراوانی آللی
ب های انتخانشانه ها برای شناساییاستفاده از این روش   

 مؤثرهای ژن تواند ما را در تشخیص صفات تحت انتخاب،می
ل در آن در حا QTL یا جمعیتی که بر صفات کمی و کیفی و

 نوم که تحتژی، مناطقی از طورکلبهیاری دهند.  تفرق است،
ته انتخاب هستند بایستی اهمیت شایستگی و عملکردی داش

 یرتأثرا تحت  هاآنانتخاب مثبت  صورت یناباشند، در غیر 
      .(24) دهدقرار نمی

ناطق ژنومی هدف انتخاب شناسایی مهدف از این پژوهش،    
و  اسپیندو نژاد اسب ایرانی کهای طولانی در در طی سال

 و هاشناسایی ژن ،یابی این مناطقمکانو همچنین کرد اسب 
QTLیزکنندهمناطق متمابه عنوان موجود در این مناطق  های 

های با استفاده از آرایهدر این دو نژاد  کنندهیزو یا صفات متما
 .بود k۷0ژنومی تک نوکلئوتیدی 

 
 هاو روش مواد

قبل از  DNA جهای خون برای استخرای نمونهآورجمع   
در مورد هر اسب اطلاعاتی در مورد سن  مالکانگیری از نمونه

ی شد. آورجمعها ان دورگه بودن آنکو سال و نژاد اسب و ام
، از مالکانود ناخالصی طبق اطلاعات جدر صورت و

. همچنین برای توصیف به عمل آمدگیری خودداری نمونه
هایی گیری اسبامعه ژنوتیپی هر نژاد، از خونجهرچه بهتر 

1- Linkage Disequilibrium                                                                                                                                          2- Selective Sweep 

 

 

 دوستیحسن مهربانی یگانه و یونس  ،حسین مرادی شهر بابک ،محمد مرادی شهر بابک  ،محدثه نصیرپور
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بود،  مالکانه بر اساس اطلاعات کندی دارای رابطه خویشاو
چه خزر در نمونه خون از اسب 36 در این تحقیق،امتناع گردید. 

ردی در کی نژاد هااسبنمونه خون از  31شهر گیلان و 
 5 به میزان نگاورکار، اسدآباد و جبی رمانشاه،ک شهرهای سقز،

استخراج  پس از انتقال به آزمایشگاه و گرفته شدسی یس
DNA ورت گرفتص. 

  DNAهای تعیین توالی نمونه
ریکا کشور آم GeneSeekبه آزمایشگاه ها تمام نمونه    

حل مرا بعد از انجام .جهت تعیین ژنوتیپ انتقال داده شدند
های SNPمنظور تعیین نوع ها بهتعیین ژنوتیپ، خوانش تراشه

ز فاده امربوط به هر حیوان، با است یهاموجود روی تراشه
 کار نیاانجام شد. برای  ایلومینا شده توسط شرکتاسکنر ارائه

 یهاگنالیشدت س یریگافزار ژنوم اسکن برای اندازهاز نرم
پس از . شد آمده از دوربین استفادهدستقرمز و سبز رنگ به

به دست  ونوری مختلف  یهاگنالیشدت و نوع س یریگاندازه
 مانجاهای موجود، تعیین ژنوتیپ SNPآوردن نقشه فیزیکی 

برای  شدهیهای طراحبا استفاده از تراشه هاSNP شد. ژنوتیپ
ا بکار نشانگر تک نوکلئوتیدی است و ب ۷0000اسب که دارای 

 نجاماایلومینا  شده توسط شرکتگیری پروتکل استاندارد ارائه
  شد.

 هایفیت دادهکنترل کهای اولیه و آنالیز داده
و  (06/1سخه ن) Plinkافزار ها با نرمکنترل کیفیت داده   

 حداقل آلل ها با فراوانیداده .انجام شد (1/9نسخه ) Rبرنامه 
ی برا 95/0و نرخ تعیین ژنوتیپ بیش از  01/0بیشتر از 

نوتیپ ژ 05/0آنالیزهای بعدی انتخاب و حیوانات با بیش از 
 شده از آنالیز حذف شدند. انحراف از تعادل گم

در نظر گرفته شد و  P>1×10-6 رگ در سطحواینب -هاردی
. ستفاده شدندن مقدار ایاز ا ترپایین p-value نشانگرهایی با

ی هاهمؤلفزیه جیفیت، آنالیز تکنترل کل حمراانجام پس از 
 زاریافنرمبسته ار از کام این جام شد. برای انجاصلی ان

geno-pca برنامه  طیدر محR برای ترسیم پلات استفاده شد .
 استفاده شد.  R برنامهاز  مربوطه نیز

 های انتخابآنالیزهای آماری برای شناسایی نشانه
معیت جآللی در هر  یهابه فرکانس ،Fst برای محاسبه    

های رویکرد توانیها، مبسته به قالب ژنوتیپ .مورد نیاز است
ر مختلف د یهاها به فرکانسمختلفی را برای تبدیل ژنوتیپ

های یتی جمع، هرچه اندازه نمونه برایطورکلبه گرفت.نظر 
ان تر باشد، تخمین فرکانس آلل از اطمینبزرگ مورد بررسی

 . بیشتری برخوردار خواهد بود

 نیب یکیژنت یهاکشف تفاوت یتوان برایم Fst از
دور از هم استفاده فاصله با متضاد و  اریبس یهاتیجمع
، هاتیجمع نیشود که با کاهش فاصله بیم ینیبشیپ .(4)نمود

 ی را شناساییکهای ژنتیتواند به خوبی تفاوتاین آماره نمی
 یهاجهت بررسی نشانه .لذا نیاز به دقت کافی داردنماید 

انتخاب ژنومی در هر دو نژاد از روش شاخص تثبیت تمایز 
به روش برآوردگر نااریب  SNPبرای هر نشانگر  Fst یتیجمع

این آماره . انجام شد Fst و با استفاده از پکیج Rتتا در محیط 
لازم به  ها محاسبه شدو برای کلیه کروموزوم SNPبرای هر 

آزمون و برای هر  داری برای اینآستانه معنی حر است، سطکذ
SNP  این آماره در واقع یک  در نظر گرفته شد. 05/0مقدار

که به طور وسیعی برای مشخص کردن تمایز  معیاری است
ژنتیکی به وجود آمده در طول زمان در ساختار جمعیتی بین 

 تیمحققین مقدار شاخص تثب (.5) شودیاستفاده م هاتیجمع
عنوان معیار تمایز پایین و بهرا  05/0تمایز جمعیتی کمتر از 

عنوان یک معیار بالای تمایز را به 64/0مقدار بالاتر از 
  (.29جمعیتی عنوان کردند )

طبقه  رویکردی است برای (PCA)ی اصلیهامؤلفهآزمون     
ساس بر ا ییهاژنتیکی به گروه یهابندی افراد بر اساس داده

رش گزا طباقبرای بررسی و اطمینان ان و اولاً از این روش نژاد
 کی وات ژنتیافراد بر اساس اطلاع یبندنژادی افراد با گروه

ی ژادنگروه در صورت ظاهر شدن یک فرد یا افرادی در  یاثان
ن در ای باشد. یریگبه دلیل خطای نمونه تواندیدیگر که م

 دشام جنهای هر دو نژاد این آزمون امطالعه پس از ادغام داده
(14.) 
دار در هر آزمون، برای معنیهای SNPپس از شناسایی    

یت ساوببه  هاSNPهای مرتبط با این شناسایی ژن
ENSEMBLE های مرتبط بامراجعه و برای یافتن ژن 

QTLهای وب سایتها به و عملکرد آن هاMedlineplus و 
Genecard .مراجعه شد 

 
 نتایج و بحث

های نمونه تعیین ژنوتیپو  DNAجپس از استخرا   
ام شد. جیفیت انکنترل کمعیت ج، در ابتدا برای هر شدهارسال

و چهار راس اسب  ردیکاسب نژاد  راس 31 از یک راس اسب
نشانگرهای به دلیل تعداد بالای  اسپینکراس اسب نژاد  35از 

نترل کاطلاعات مرتبط با ذف شد. حگمشده از ادامه آنالیزها 
.نمایش داده شده است (1داول)جیفیت هر نژاد در ک

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 دوستیحسن مهربانی یگانه و یونس  ،حسین مرادی شهر بابک ،محمد مرادی شهر بابک  ،محدثه نصیرپور
 

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
ra

p.
14

.3
9.

15
4 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
25

18
62

2.
14

02
.1

4.
39

.1
7.

8 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

26
-0

4-
22

 ]
 

                               3 / 9

http://dx.doi.org/10.61186/rap.14.39.154
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.22518622.1402.14.39.17.8
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-1341-fa.html


 15۷.......... .................................................................................................................................. 1402بهار  /39 شماره /چهاردهم سال دامی تولیدات پژوهشهای

  کاسپینو  دیکر سبا ادنژ ایبر نومیژ یهاداده کیفیت لکنتر -1 ولجد
Table1. Quality control of genomic data for Kurdish and Caspian horse breeds

 
ها برای هر نژاد، دو یفیت دادهکنترل کل حپس از طی مرا    

بار دیگر انجام یفیت کنترل کو  شدهادغامدیگر کبا یجمعیت 
ذف نشد حهای ادغامی یفیت دادهکنترل کیوانی در حشد. هیچ 

عدد برای ادامه  52650 یتدرنهانشانگر  59639و از تعداد 
 دلیلبه یوانی حله هیچ ح. در این مرباقی ماندند آنالیزها
MAF نشانگر به دلیل عدم تعادل  44ذف نشد و تعداد ح

لی تعیین ژنوتیپ نیز عدد کذف شدند. نرخ حهاردی واینبرگ 
یفیت کنترل کل حپس از مرا. (1 آمد )جدول به دست 94/0

های دو روموزومکی روی کنش نشانگرهای ژنتیکپرا هاداده
 (. 1 شکل) پلات ترسیم شد صورتبهنژاد 

 SNP 4000با کروموزوم شماره یکردی، کدر اسب نژاد 
 ،31، 12 ،29های روموزومکو  نشانگردارای بالاترین تعداد 

 32روموزوم کی بودند. کانگر ژنتیمترین تعداد نشکدارای  29
دارای بالاترین تعداد نشانگر  کروموزوم شماره یکنیز پس از 

 ی بود.کژنتی

 
 ین)چپ(اسپک نژاد اسبو ردی)راست( کنژاد  های اسبروموزومکی روی کنش نشانگرهای ژنتیکوه پراحن -1 شکل

Figure1. Distribution of genetic markers on the chromosomes of Kurdish horses (right) and Caspian horses (left) 
breed 

 

اسپین کهای نژاد اسب روموزومکنش نشانگرها روی کپرا 
 32 و کیروموزوم شماره کردی بود و کمشابه با اسب  باًیتقر

 SNPعداد دارای بالاترین ت نشانگر 26۷۷و  40۷5به ترتیب با 
 بودند.

 هایاژی در دو جمعیت اسبکبررسی عدم تعادل لین
  :یکاسپین با روش فاصله فیزیکرد و ک
 اژی پایه و اساس بسیاری از آنالیزهای کلینعدم تعادل   

اسبه حبا چند روش قابل م مؤلفهها است. این یتجمعمرتبط با 

 و روش  NextSNPها، روش ی از این روشکاست. ی
ی است. در این مطالعه پس از کروش فاصله ژنتیآن  ترمعمول

اژی برای کیفیت مقدار عدم تعادل لینکنترل کل حانجام مرا
ی و برای هر بازیلو ک 1000و  100، 50سه پنجره با طول 

 شکلدر ها برای هر نژاد اسبه شد و میانگین آنحنشانگر م
 نمایش داده شده است. (2)

 اسب نژاد کردی (Component) مولفه
(Kurdish horse breed) 

 اسب نژاد کاسپین
(Caspian horse breed) 

 اسبها ادغام
(Merging horses) 

 تعداد کل اسب
(Total number of horses) 

31 35 66 

از کنترل کیفیتتعداد کل اسب پس   

(Total number of horses after quality control) 
30 31 61 

ها قبل از کنترل کیفیتتعداد کل اسنیپ  

(Total number of snaps before quality control) 
65157 65157 59639 

01/0 کمتر از MAF های حذف شده باتعداد نشانگر   4005 4354 0 
(The number of markers removed with MAF less than 0/01) 

05/0 کمتر از GENO های حذف شده باتعداد نشانگر   

(The number of markers removed with GENO less than 0/05) 
4188 5411 6935 

های حذف شده به خاطر عدم تعادل هاردی واینبرگتعداد نشانگر  

(Number of markers removed by Hardy-Weinberg disequilibrium) 8 15 44 

ها پس از کنترل کیفیتتعداد کل اسنیپ  

(Total number of snaps after quality control) 56956 55377 52650 
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 )چپ( اسپینک)راست( و  ردیک نژاد هایی اسبهاکروموزوماژی در کعدم تعادل لین -2 شکل
Figure 2. Linkage disequilibrium in the chromosomes of Kurdish (right) and Caspian (left) horse breed 

 

)از  تروتاهکله اژی در فاصکی مقدار عدم تعادل لینطورکلبه   
ست و دارای میانگین بالاتری ا ها(SNPنظر موقعیت فیزیکی 

 یابد. میانگین عدماهش میکبا افزایش فاصله این مقدار 
در  و 12/0ی برابر با باز یلوک 1000اژی در پنجره کتعادل لین

ی باز یلوک 50و در پنجره . /2ی برابر با باز یلوک 100پنجره 
اژی در کندگی عدم تعادل لینکبود. مقدار پرا 30/0برابر با 

دم انگین عه میکزمانی  معمولاًمختلف پائین است.  یهاپنجره
داشته باشند،  میکها واریانس روموزومکاژی کتعادل لین
شدید  جمعیت بسته و بدون انتخاب کی عنوانبهجمعیت 

 شود و در دویه خاص ژنومی در نظر گرفته میحنا کبرای ی
دید ش چندانها روموزومکنژاد مورد مطالعه نیز واریانس بین 

و  8و  30،25، 28، 3های روموزومکردی کنبود. در نژاد اسب 
 8،1۷،23،30، 4، 3های شماره رموزومکاسپین کدر نژاد اسب 

 . نداژی بودکدارای بالاترین مقادیر عدم تعادل لین 28و 
 PCAی اصلی هامؤلفهبررسی آزمون  یجنتا

 های هر دو نژاد و طیدر این مطالعه پس از ادغام داده   
 نالیزآنتایج این ام شد. جیفیت این آزمون انکنترل کل حمرا

 نژاد اسپین در گروهکاسب نشان داد که یک حیوان از نژاد 
ردی در کردی قرار گرفت و همچنین سه اسب نژاد کاسب 

ین ادلیل  همین بهاسپین قرار گرفتند. کگروه اسب نژاد 
شات طبق گزار (.3) شکلشدند  حذف ها از ادامه آنالیزهااسب

 مجموعه دادهبا استفاده از  (9و همکاران ) همایونی
K6۷0SNP رأس ۷1مورد نظر را در  هاییگاهتنوع جا زانیم 

نمونه از  30 در این تحقیق. کردنداسب عرب مشخص 
  نییتع یرا برا کرد یهاو اسب یشوره ر، دنیها، کاسپترکمن

 

 یابیو ارز رانیا یاسب بوم ینژادها ریسا تیساختار جمع
هر دو  نژادها مورد مطالعه قراردادند. نیا نیدر ب یکیروابط ژنت

 یدر نژادها STRUCTUREو  PCA لیو تحل هیتجز
طور عرب به یهانشان داد که اسب یرانیمختلف اسب ا

خوشه  نیکاسپ یهاترکمن و اسب یجداگانه از نژادها
 دارند. یکرد همپوشان یاهو اسب دره شوری، اما با گیرندیم

 ییمنطقه از ژنوم اسب را شناسا 29تعداد  درمجموع هاآن
( تحت عنوان 3در مطالعه دیگر بابائی و همکاران )کردند. 

( در بررسی PCAاصلی )های های تجزیه مولفهمقایسه روش
ساختار جمعیتی نژادهای اسب آخال تکه، کاسپین و عرب با 
استفاده از اطلاعات ژنومی نشان داده شد که این سه نژاد به 

اند و اسب کاسپین در گروه بندی شدهصورت مجزا گروه
ی طورکلبهجدایی نسبت به اسب آخال تکه و عرب قرار دارد. 

و   pc1بر اساس شدهانجامبندی و خوشه (3شکل)بر اساس 
2pc  اسپین در دو گروه دور از هم و کردی و کدو نژاد اسب
ندگی بیشتری کردی دارای پراکزا قرار گرفتند. نژاد اسب جم

بود. طبق تحقیقات گذشته و کاسپن نسبت به نژاد اسب 
پیش رو مشخص شد که اسب کاسپین و کرد در دو تحقیق 

های آزمون مولفه این نتیجه از روش دارند.گروه جداگانه قرار 
 اصلی هم سو با نتایجی بود که محققانی همچون ریچ و

( 19) ( و نًومیر و همکاران20) (، پاچو و همکاران23) همکاران
های اصلی این محققین گزارش کردند که آنالیز مولفه داشتند.

دارا های ایزوله شده را ها در جمعیتتوانایی شناسایی مهاجرت
  این روش همچنین به عنوان جایگزینی برای میباشد.

 (.14) بندی نیز پیشنهاد شده استهای خوشهروش
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 به روش برآوردگر نااریب تتا Fst یهامقادیر ارزش -۴ شکل         های نژاد کردی و کاسپینبرای اسب(pca)  ی اصلیهامؤلفهآزمون  -3 شکل

Figure 4. Fst values using unbiased theta(θ) estimator                   Figure 3. Principal components analysis for            method                                                             Kordi and Caspian horse breed 
 

  Fstآماره 

انات برهم یوحذف حی اصلی و هامؤلفهآزمون بعد از اجرای    
ی ژنومی جهت بررسی الگویوانات حی، بقیه بندخوشهزننده 

 انتخاب مثبت در دو جمعیت اسب نژاد کرد و اسب نژاد
ریب تتا به روش برآوردگر ناا Fst یهامقادیر ارزش نیکاسپ

به محاس Rدر محیط  یدیبرای کلیه نشانگرهای تک نوکلئوت
 (.4 شکل) شد

در  05/0 برابر با fstدر آزمون  هاSNPی داریمعنآستانه حد   
 (p-value)داری معنیکه سطح  هاییSNP) شدنظر گرفته 

بسیار  د آستانهدواین ح داشتند انتخاب شدند( 05/0کمتر از 
 یشترینببوده و فقط مناطقی از ژنوم که دارای  رانهیگسخت

زم لا. دندتمایز جمعیتی بین دو نژاد را نشان دادند انتخاب ش
قدار مدر این پژوهش برابر با  Fstر است متوسط ارزش کبه ذ
ند ( گزارش کرد15مقصودی و همکاران ) آمد. به دست 05/0

کرد  یهااسبتنوع ژنتیکی اسب عرب ایرانی نسبت به 
نومی بررسی و ژجایگاه  6انتخاب در  یهابوده و نشانه ترشیب

ارا بوده بیشترین میزان را د 8در کروموزوم شماره  Fstآماره 
 در روی Fstمیزان  در تحقیق پیش رو بیشترینولی  است.

شده  برخی از ژنهای شناسایی (2) جدول .است 32کروموزوم 
 هایبرخی ژن عملکرد. دهدرا نشان می Fstتوسط آزمون 
 :کننده دو نژادمتمایز شناسایی شده

یکی از اعضای خانواده اینوزیتول پلی  INPP5Fژن   
  د در واقع این ژنکنفسفاتاز را رمزگذاری می-5-فسفات

ی سازشده با غیرفعالآنزیم ترشح ننده پروتئینی است.کدک
  عمل سیگنالینگ کلسیم های اینوزیتول در تنظیمفسفات

اخت س یرا برا ییهادستورالعمل 2HPSE ژن .(11) کندمی
 کی CNTN1ژن  .(6) دهدیارائه م 2به نام هپاراناز ینیپروتئ

 CNTNمرتبط با  هاییماریاست. ب نیژن کد کننده پروتئ
  نویسییه. حاشورثن-، کامپتونیمادرزاد یوپاتیشامل م

 

 دراتیربوهژن شامل اتصال ک نیمربوط به ا ژن شناسییهست
ر کتوه، فاکننده پروتئینی است کدک DOCK3ژن  .(30) است

مراه با همچنین ه. است (GEF) نیگوان دیبالقوه تبادل نوکلئوت
را فعال  کوچک یهاGEF، GTPase ها مانندینپروتئبرخی 

سلامت  دیجد کنندهیلعنوان تعدرا به DOCK 3. کنندیم
 یبرا یانو ممکن است اهداف درم کنندیم ییشناسا چهیماه

 rbms3ژن  داشته باشد. کیستروفیدرمان علائم عضله د
که از خانواده  کندیم یرا رمزگذار RNAمتصل به  نیپروتئ
ژن  است. c-mycمتصل به ژن  یارشتهتک هایینپروتئ

itgb6 انواده از خ یکه عضو کندیم یرا رمزگذار ینیپروتئ
 هاییرندهده گخانوا نیا یاست. اعضا نینتگریالعاده افوق

ل ج سلوخار کسیاز ماتر نگیگنالیهستند که در س ایهچسبند
 GPM6B ژن .(1۷) کنندیسلول عمل مداخل به 

انواده خکه متعلق به  کندیرا کد م ییغشا نیکوپروتئیگل
 دیپیل نیوتئخانواده پر یاست. اعضا دیپیپروتئول هایینپروتئ
در  شودیو تصور م شوندیم انیمناطق مغز ب شتریدر ب

ه بلول و ارتباطات س ئیغشا انتقالمانند  یسلول یعملکردها
  .(۷) هستند لیسلول دخ

 را یمیساخت آنز یبرا ییهادستورالعمل PHEXن ژ    
ت. ل اسها فعاها و دندانکه در درجه اول در استخوان دربردارد

چگونه به کنترل  PHEX میکه آنز ستیهنوز مشخص ن
 یریگدر شکل یو چه نقش کندیجذب مجدد فسفات کمک م

 .(21) ها داردو رشد استخوان
THOC2 یهااست که به تکامل و عملکرد سلول یژن مهم 

کند. اختلالات مرتبط با ی( کمک میمغز یها)سلول یعصب
THOC2 است که  یشناخت یاز اختلالات عصب یعیوس فیط

  جادیا ،نباشد حیقادر به عملکرد صح THOC2ژن  یوقت
 و در رشد ریبا تاخ THOC2مرتبط با  اختلالات شود.یم

 .(13) شود یمشخص م یذهن یناتوان
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  Fst آزمون با استفاده از داریمعن هایجایگاههای مرتبط باژن -2 جدول
Table 2. Genes related to the significant loci using Fst test 

 

 کلی ینتیجهگیر
دو  بین هکنند متمایز بنتخاا ینشانهها پژژژوهش ینر اد    
 ردمو Fstآمژژژاری مولفه از  دهستفاا با کاسپینو  دکر سبا آدنژ
 کهداد  ننشا صلیا یمولفهها تجزیه نتایج. گرفت ارقر سیربر

 ارقر گانهاجد ستهدر دو د دکر سبو ا کاسپین سبا ادنژدو 
 نسبت یبیشتر کندگیاپرو  عتنودارای  دیکر سبا ادنژ. نددار
 نشانگرها بیشترین کهداد  ننشا نتایج .اسژژت کاسپین بسا به

ا هآن کمترینو  32و  1 یهازوممووکرروی  بر ادنژدو  هردر 
 معد کلی رطو به .دارد ارقر 13و  12 یهازومووکرروی  بر
 میانگیندارای  کمتر نتیکیی ژهافاصلهدر  ژیلینکا دلتعا

 دلتعا معد میانگینو  دبو بیشتر یفاصلهها هژب نسبت یبالاتر

 هپنجر و در 12/0 با برابری زبا کیلو 1000 هپنجردر  ژیلینکا
 با برابر زیبا کیلو 50 هپنجرو در  2/0 با برابر زیبا کیلو 100
 ادنژدو  هکنندمتمایز یهاژن بیشترداد  ننشا نتایج .دبو 30/0
 ن،بد یبندسکلتا ت،حرکا منجادر ا سرعت ن،بد ازهندا با
از  .هستند طتباو .... در ار یمنیا ،عصبی یهاههندد لنتقاا

 به انمیتو ادنژ دو هکنندمتمایز هشد شناسایی یهاژن مهترین
PHEX،itbg6 ،Dock3 ،HPSE2 ،INPP5F ، THOC2 

 با هشوپژ یندار در امعنی هژژژایSNPاز  ریبسیا .دنمو رهشاا
 نهاآ ایبر زهنوو  نددبو طتبادر ار منوژ ناشناخته مناطق
 .ستا هنشد مشخص دیعملکر
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Selection in animal populations to increase the frequency of ideal 
alleles causes of remaining some signs in the animal genome, which are usually associated with 
important traits. Today, with developments in next-generation sequencing and easier access to 
animal genomic information, some models have been proposed to identify selective signatures 
based on allelic frequency and haplotype blocks. This research aimed to identify the selective 
signatures in two horse breeds of Caspian and Kurdish using a k70 SNP chip. 
Material and Methods: In this research blood samples from 35 Caspian and 31 Kurdish horses 
were collected. After DNA extraction and sequencing (by Illumina company), Quality control of 
the data was performed for minimum allele frequency (PMAF<0.05), genotyping rate (PGENO 
< 0.5), and deviation from Hardy-Weinberg equilibrium (PH-W<1  ͯ10-6). Then the theta (θ) test 
and ensemble site were used for identifying selective signatures and the positions of snaps 
respectively, and finally, the genes related to these positions were identified. 
Results: After quality control of data and integration of genomic data of two populations based 
on R package protocols, 61 horses with 52,650 SNPs remained for the rest analysis. Finally, Fst 
statistical test based on unbiased estimator theta method 31 differentiating markers of the two 
studied horse breed were identified  
Conclusion: The results showed that Caspian and Kurdish horse breeds belong to two separate 
groups. The Kurdish horse breed has more diversity and variety than the Caspian. The most 
important genes associated with significant SNPs were INPP5F, HPSE2, R3HCC1, DOCK3, 
ITGB6, GM6B, PHEX, WDR13, LRCH2, GRIA3 and THOC2. Most of the identified genes 
were associated with intercellular exchanges, muscle contractions, immunity, membrane 
support, DNA stability, and the nervous system. 
 
Keywords: Caspian horse, Fst, Kurdish horse, PCA, Selective signatures 
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