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 چکیده

هدف از انجام پژوهش حاضر بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت با استفاده از تحلیل شجره و همچنین پسروی ناشی از 

و رکوردهای صفات وزن تولد، وزن شیرگیری، وزن بلک بود. از اطلاعات شجره خونی صفات رشد در گوسفندان ایرانهم

نژاد در ایستگاه اصلاح 1390تا  1362های دام که طی سال رأس 5481مربوط به سالگی ماهگی و وزن یکماهگی، وزن نهشش

های و برای سایر تحلیل CFCافزار از نرم همخونی ضرایب برآورد آوری شده بود استفاده شد. برایآباد مشهد جمععباس

تعداد . شد استفاده WOMBATافزار نرمصفات رشد از  بر خونیاثر هم بررسی و برای( 8/4 نسخه) Endogافزار شجره از نرم

گذار، تعداد مؤثر ژنوم گذار، تعداد مؤثر اجداد، تعداد مؤثر ژنوم حیوانات بنیانگذار، تعداد مؤثر حیوانات بنیانحیوانات بنیان

تباری، متوسط رابطه خویشاوندی و متوسط ضریب رأس بود. متوسط هم 22 و 11، 17، 22، 167ترتیب گذار بهحیوانات غیربنیان

سال و اندازه مؤثر جمعیت با استفاده از روش  85/4درصد برآورد شد. فاصله نسل  80/4و  42/9، 71/4ترتیب نی بهخوهم

 –مادر مسیرهای از بیشتر نتاج –پدر تولیدمثلی مسیر در نسل فاصله رأس محاسبه شد. میانگین 26خونی فردی افزایش هم

خونی صفات وزن رأس از اجداد منشأ گرفته است. پسروی ناشی از هم 6همچنین نیمی از تنوع ژنتیکی جمعیت از  .بود نتاج

گرم  7/414و  5/525، 8/491، 6/130، 3/10سالگی به ترتیب ماهگی و وزن یکماهگی، وزن نهتولد، وزن شیرگیری، وزن شش

پسروی و  ودبگذار در مقایسه با حیوانات بنیانمورد مطالعه تنوع ژنتیکی جمعیت  هشای کهندهنتایج نشان د دست آمد.به

 ی آن است. تأییدکننده نیزخونی مشاهده شده ناشی از هم

 .صفات رشد و : اندازه مؤثر جمعیت، تنوع ژنتیکیکلیدی کلمات
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 مقدمه

ای در بخش ، جایگاه ویژهایرانمین پروتئین مورد نیاز و امنیت غذایی جمعیت رو به افزایش أتولید گوشت قرمز از جنبه ت

مقدار گوشت تولید شده در ایران پاسخگوی نیاز جمعیت رو به افزایش آن نبوده و سبب واردات گوشت قرمز شده کشاورزی دارد. 

. بهبود (Amiri Roudbar et al., 2017)است. لذا افزایش بازدهی در تولید گوشت گوسفند از اهمیت خاصی برخوردار است 

تواند از طریق بهبود در مدیریت، تغذیه و بهبود ژنتیکی حاصل شود. ولی بهبود های گوسفند میدر عملکرد صفات تولیدی در گله

عملکرد از طریق استفاده از حیواناتی که از نظر ژنتیکی برتری دارند، راه مناسب و پایداری برای افزایش بازدهی در تولید حیوانات 

 .(Kosgey, 2004) باشداهلی می

شود. این کاهش  کاهش تنوع ژنتیکی ایجاد میهای بهبود ژنتیکی در جوامع حیوانات اهلی، معمولاًبه دلیل انجام برنامه

 Vozzi et)گذار و پدیده رانش ژنتیکی است های حیوانات بنیانهای خویشاوندی و کاهش آللخصوصاً به دلیل افزایش آمیزش

al., 2007) .شودمی محیطی تغییرات مقابل در آنها کاهش سازگاری جمعیت سبب یک افراد بین در ژنتیکی تنوع کاهش 

(Lacy, 1995) .که شودمی منجر مانیزنده و باروری کاهش به در جامعه نیز هموزیگوسیتی نکته قابل تأمل این است که افزایش 

 به برتر حیوانات از کمی تعداد چنانچه. (Gutiérrez et al., 2009) کند محدود را ژنتیکی بهبود هایبرنامه تواند موفقیتمی

 کندبه جمعیت تحمیل را ژنتیکی  یتنگهتواند می کنند، مشارکت بعد نسل ژنی یخزانه در و انتخاب آینده نسل والدین عنوان

این نکته تأکید شود که اساس و مبنای اجرای  برباید  .(Allendorf, 1986)که نتیجه آن محدود کردن پاسخ به انتخاب است 

در . بنابراین نیاز است که باشدژنتیکی بین افراد می تنوعوجود  ،های انتخاب و رسیدن به پیشرفت ژنتیکی در جوامع دامیبرنامه

های و همچنین ارزشواریانس ژنتیکی  بربار تواند سبب ایجاد اثرات زیانخونی شود زیرا میتوجه جدی به نرخ همجوامع دامی 

توان به صورت توانایی پاسخ به تغییرات محیطی تعریف . تنوع ژنتیکی را می(Falconer and Mackay, 1996)فنوتیپی گردد 

رسد که به منظور جلوگیری از کاهش تنوع ژنتیکی در ضروری به نظر می. از این رو (Rochambeau et al., 2000)کرد 

برای بررسی تنوع ژنتیکی و ساختار ژنتیکی جمعیت . های جفتگیری اعمال شودمناسب بر روش یهای دامی، مدیریتجمعیت

 Bahreini Behzadi and)است  های مختلف استفاده شدهاز روش تحلیل شجره در پژوهشگوسفندان ایران 

Keshavarzpour, 2015; Ghafouri-Kesbi, 2010; Ghafouri-Kesbi, 2012; Sheikhloo et al., 2013; 

Tahmoorespour and Sheikhloo, 2011)خونی که وابسته به . عواملی مانند اندازه مؤثر جمعیت، فاصله نسل و میزان هم

باشند دارای نقشی اساسی در تنوع ژنتیکی هستند. کاهش اندازه مؤثر جمعیت یکی از پیامدهای کاهش تنوع مدیریت گله می

 کنددر صفات مرتبط با شایستگی نیز می خونیب دیگری مانند پسروی ناشی از همباشد که ایجاد نتیجه نامطلوژنتیکی می

(Falconer and Mackay, 1996) .های حاصل از احتمال منشأ ژن فراسنجه ،بر بررسی تنوع ژنتیکی در بین عوامل مؤثر

 .(Boichard et al., 1997)قرار دهند متخصصین توانند اطلاعات ارزشمندی در مورد جوامع تحت انتخاب در اختیار می
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های کنترل یک پیامد منفی جفتگیری ،های دامیخونی در جمعیتاز افزایش هم حاصلکاهش میانگین صفات اقتصادی 

های ژنتیکی و افزایش تواند ایجاد ناهنجاریهای خویشاوندی میاز انجام آمیزش ناشیخونی باشد. افزایش همنشده در گله می

بلک اولین نژاد سنتز شده در ایران گوسفند ایران. (Falconer and Mackay, 1996)ها را در پی داشته باشد مرگ و میر بره

و به منظور  1354شده است. این نژاد از سال  باشد که از تلاقی بین نژادهای گوسفند بلوچی ایران و کیوسی یونان ایجادمی

به  1363آباد مشهد پرورش یافته است و در سال نژاد عباسبهبود صفات اقتصادی گوسفند بلوچی در مرکز پرورش و اصلاح

هدف اصلی پرورش گوسفند در  (.Mirzamohammadi et al., 2012عنوان یک نژاد جدید سنتز شده در ایران معرفی گردید )

. (Ghotbaldini et al., 2019) باشندترین صفات مرتبط با تولید گوشت میایران تولید گوشت است و صفات رشد نیز از مهم

 ،ها نشان داده است که بیشتر صفات مرتبط با رشد در گوسفندان ایران شامل صفات وزن بدن در سنین مختلفاز طرفی گزارش

 ;Adeli Khah et al., 2008; Bahri Binabaj et al., 2015; Dorostkar et al., 2012)هستند  خونیتحت تأثیر هم

Rashedi Dehsahraei et al., 2013) . ،ماهگی، وزن ضریب تابعیت صفات وزن تولد، وزن شیرگیری، وزن ششدر پژوهشی

گزارش  -234و  -1/193، -6/283، -8/109+، 5/0بختیاری به ترتیب خونی در گوسفندان لریسالگی از همماهگی و وزن یکنه

وزن شیرگیری در خونی در صفات وزن تولد و میزان پسروی ناشی از هم. (Rashedi Dehsahraei et al., 2013) گردید

 گزارش شده است که. (Mirzamohammadi et al., 2012)گرم گزارش شده است  -29و  -9بلک به ترتیب گوسفندان ایران

ماری بر آدار های نر دوقلو و تأثیر معنیاهگی در برهمزدهدار آماری بر صفات وزن شیرگیری، شش، نه و دواخونی اثر معنیهم

گل در گوسفندان قره. (Mottaghinia et al., 2012) ه استداشت بلکی ایرانهای ماده دوقلوماهگی در برهصفات وزن تولد و نه 

سالگی، افزایش وزن قبل از شیرگیری و ماهگی، وزن یکماهگی، وزن نهنیز برای صفات وزن تولد، وزن شیرگیری، وزن شش

گرم  -5/0و  -4/0، -170، -168، -117، -39، -5به ترتیب  خونیافزایش وزن بعد از شیرگیری میزان پسروی ناشی از هم

 .(Bahri Binabaj et al., 2015)گزارش شده است 

توان های حاصل از احتمال منشأ ژن میهای مؤثر بر تنوع ژنتیکی شامل فراسنجهبا تحلیل شجره و محاسبه فراسنجه

های مورد مطالعه ارائه نمود. بنابراین، تنوع ژنتیکی در جمعیت کاهشاز جلوگیری خونی و راهکارهای مناسبی برای کنترل هم

هدف از پژوهش حاضر بررسی ساختار جمعیت و تنوع ژنتیکی با استفاده از روش تحلیل شجره و همچنین تعیین میزان پسروی 

 بلک بود.خونی صفات رشد در گوسفندان نژاد ایرانناشی از هم

 هامواد و روش

رأس بره ماده  3361رأس بره نر و  2120بلک شامل رأس گوسفند نژاد ایران 5481لاعات مربوط به در این پژوهش از اط

آباد نژاد عباسدر ایستگاه پرورش و اصلاح 1390تا  1362های برای انجام تحلیل شجره استفاده شد. این اطلاعات در طی سال

افزار بر طرف نمودن خطاهای احتمالی از نرممورد استفاده و ی هاسازی فایلآمادهبرای شده بودند. آوری جمع)ایران( مشهد 
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Excel  .افزارنرم ،خونیبرای محاسبه ضرایب هماستفاده شدCFC   افزار نرم ،های شجرهتحلیلو برای انجامENDOG (V4.8) 

های مرتبط با فراسنجهروش محاسبه . (Gutiérrez and Goyache, 2005; Sargolzaei et al., 2006) گرفت مورد استفاده قرار

اندازه مؤثر جمعیت با استفاده از روش . در ادامه آورده شده استد آینمیبه دست  ENDOGافزار که توسط نرمتحلیل شجره 

خونی فردی از فرمول ، افزایش همدا برای هر حیوان موجود در جمعیتدر این روش ابت .خونی فردی محاسبه شدافزایش هم
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قابل محاسبه  ،های ابتدایی ثبت شجرههای مهم در تحلیل شجره است که با بازگشت مسیر شجره به عقب تا سالیکی از فراسنجه
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د. برای اینکار حیوانات دارای والدین معلوم به صورت وشمیبا تعیین حیوانات دارای پدر و مادر معلوم بررسی نیز بودن شجره 

 .شدنددرصدی از کل حیوانات شجره بررسی 
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کننده تنوع ژنتیکی جمعیت . ابتدا اجداد اصلی تعیینشدتعیین  

pهریک از آنها ) شناسایی و سپس میزان مشارکت تصحیح شده مورد انتظار
k

( در ایجاد مخزن ژنتیکی جمعیت مرجع، محاسبه 

تباری افراد در ( برابر با معکوس دو برابر متوسط همgNگذار ). تعداد مؤثر ژنوم حیوانات بنیان(et al Boichard ,.1997)شد 
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  شود میبرآورد(2000Caballero and Toro, ) تعداد مؤثر ژنوم حیوانات .

1کند، طبق فرمول گذار را محاسبه میهای غیر بنیان( که اثر رانش ژنی در نسلnefگذار )غیربنیان
1 1

N fg e

f ne 
  محاسبه

. فاصله نسل به صورت میانگین سن والدین در زمان تولد بره به دنیا آمده محاسبه (Caballero and Toro, 2000)گردد می

( ffLبره ماده )–( و مادرfmLبره نر )-(، مادرmfLبره ماده )-(، پدرmmLبره نر )-. این فراسنجه در چهار مسیر توارثی پدرشودمی

 .(Gutiérrez et al., 2005)د شفاصله نسل کل حاصل  توسطفاصله نسل، ماین چهار گیری از محاسبه و سپس با معدل

کند. میزان پسروی ایجاد مختلف خونی در صفات تواند پسروی ناشی از همهای خویشاوندی در جمعیت میافزایش آمیزش

 زن خونی در صفات وزن تولد، وزن شیرگیری، وناشی از هم

رکورد  5273رکورد وزن تولد،  5315تعداد  سالگی محاسبه شد. برای این منظور ازماهگی و وزن یکماهگی، وزن نهشش

سالگی استفاده گردید. این رکورد وزن یک 1844و ماهگی رکورد وزن نه 1983ماهگی، رکورد وزن شش 4544وزن شیرگیری، 
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آمار توصیفی  آوری شده بود.جمعآباد مشهد نژاد عباسدر ایستگاه پرورش و اصلاح 1390تا  1362های اطلاعات نیز در طی سال

 ارائه شده است. 1های مربوط به صفات رشد مورد مطالعه در جدول داده

 بلکدر گوسفند ایران آمار توصیفی مربوط به صفات رشد مورد مطالعه -1 جدول
Table 1- Summary of descriptive statistics for the studied growth traits in Iran-Black sheep 

 صفت 
Trait 

 تعداد رکورد
No. of records 

 میانگین )کیلوگرم(
Mean (kg) 

انحراف معیار 

 )کیلوگرم(
SD (kg) 

 ضریب تغییرات )درصد(
CV (%) 

 Birth weight 5315 3.66 0.83 22.76 وزن تولد

 Weaning weight 5273 20.63 5.17 25.05 وزن شیرگیری

 Six months ماهگیوزن شش

weight 
4544 30.00 5.97 19.93 

 nine months ماهگیوزن نه

weight 
1983 33.55 5.71 17.03 

 Yearling weight 1844 39.59 6.83 17.76 سالگیوزن یک

روش  در قالب WOMBATافزار خونی، از نرمو همچنین محاسبه تابعیت صفات رشد از هم مدل دام مختلف 12برای برازش 

 . (Meyer, 2007) حداکثر درستنمایی محدود شده و الگوریتم میانگین اطلاعات استفاده شد

(1)  
ay Xb Z a e    

(2)  
a cy Xb Z a Z c e     

(3) 0am  
a my Xb Z a Z m e     

(4) 0am  
a my Xb Z a Z m e     

(5) 0am  
a m cy Xb Z a Z m Z c e      

(6) 0am  
a m cy Xb Z a Z m Z c e      

(7)  
a ly Xb Z a Z l e     

(8)  
a c ly Xb Z a Z c Z l e      

(9) 0am  
a m ly Xb Z a Z m Z l e      

(10) 0am  
a m ly Xb Z a Z m Z l e      

(11) 0am  
a m c ly Xb Z a Z m Z c Z l e       

(12) 0am  
a m c ly Xb Z a Z m Z c Z l e       

نر و )بره  یتجنس(، 1390 تا 1362تولد )سال شامل بردار اثرات عوامل ثابت  b، هر صفتبردار مشاهدات  yها، در این مدل

بردار اثر ژنتیکی افزایشی مستقیم حیوان،  aسال(،  10تا  2تولد )یک قلو، دوقلو و سه قلو( و سن مادر هنگام تولد )ماده(، تیپ 

m  ،بردار اثر ژنتیکی افزایشی مادریc اثر محیط دائم مادری،  بردارl بردار اثر محیط مشترک ،amσ   کواریانس بین اثر ژنتیکی

های طرحی هستند که ماتریس lZو  X ،aZ ،mZ ،cZ هایماتریس .باشدمیبردار اثرات باقیمانده یا خطا  eو  مستقیم و مادری

ژنتیکی افزایشی مستقیم، اثرات ژنتیکی افزایشی مادری، اثرات محیط دائم مادری و اثرات محیط ارتباط عوامل ثابت، اثرات 

 کنند.مشترک را با بردار مشاهدات برقرار می

 ند.نکرا تعیین میاثرات ژنتیکی افزایشی مادری، محیط دائم مادری و محیط مشترک ها اهمیت وجود یا عدم وجود این مدل

متغیره، ابتدا تجزیه واریانس عوامل ثابت مؤثر بر صفات مورد مطالعه با استفاده از رویه های دام یکهای مدلاز انجام آنالیز قبل
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GLM  برنامه آماریSAS  05/0دار )برای همه صفات معنی سال تولد، سن مادر، تیپ تولد و جنس برهانجام شد. اثر عوامل ثابت 

> pها در ایستگاه کشی برهدار وارد مدل ژنتیکی مربوط به صفات مختلف شدند. با توجه به اینکه وزن( بودند. تمام اثرات معنی

های مربوط به صفات وزن شیرگیری، صورت متغیر همراه وارد مدلکشی نیز به شود، اثر سن بره در زمان وزنزمان انجام نمیهم

 ،آکائیکشاخص معیار بر اساس دام ترین مدل مناسبسالگی شد. و وزن یکماهگی ماهگی، وزن نهوزن شش

pLAIC 2log2  گردید انتخاب (1974Akaike, ). ،در این فرمولAIC   ،شاخص معیار آکائیکlogL  حداکثر

های برآورد شده موجود در مدل است. مدلی که کمترین شاخص معیار آکائیک را داشت تعداد پارامتر pو  نماییلگاریتم درست

مدل دام،  ترینمناسبخونی به عنوان متغیر همراه در ترین مدل انتخاب شد. سپس با در نظر گرفتن ضریب همبه عنوان مناسب

 ی محاسبه گردید.خونمیزان تابعیت صفات از هم

 نتایج و بحث

حیوان ماده( دارای پدر و مادر معلوم  3087حیوان نر و  1999)آن رأس  5086حیوان مورد بررسی در شجره،  5481از 

های موجود درصد حیوانات مورد بررسی بود. درصد حیوانات دارای والدین معلوم در پژوهش حاضر از گزارش 92بودند که معادل 

آباد مشهد به نژاد عباسحنژاد شهربابک و گوسفند بلوچی ایستگاه پرورش و اصلادر گوسفند کرمانی ایستگاه پرورش و اصلاح

 Bahreini Behzadi and Keshavarzpour, 2015; Tahmoorespour and)تر است درصد بیش 88و  56ترتیب به میزان 

Sheikhloo, 2011)بلک دارای کیفیت بالاتری شجره گوسفندان ایرانعمل ثبت مشخصات و توان چنین نتیجه گرفت که . می

 فقطحیوان و تعداد افراد جمعیت پایه  396 ،است. تعداد افراد جمعیت پایه با یک یا دو والد ناشناخته دیگرنسبت به این دو نژاد 

 4097حیوان دارای نتاج و  1385حیوان تعیین شد. از تعداد کل گوسفندان نر و ماده مورد بررسی  281 ،با یک والد ناشناخته

های مورد مطالعه دارای روندی در طی سالبلک در گوسفندان ایران خونیحیوان بدون نتاج بودند. روند تغییرات میزان هم

 (. 1بود )شکل صعودی 

 
  بلکدر گوسفند ایران های مختلفخونی در طی سالروند تغییرات متوسط هم – 1شکل 

Figure 1- Trends in average inbreeding through the studied period in Iran-Black sheep 
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 ,.Sheikhloo et alشده است )در گوسفندان بلوچی نیز گزارش های مورد مطالعه طی سالخونی این روند افزایش هم

شود. افزایش خونی شاخصی از میزان هموزیگوسیتی است و در اثر خویشاوند بودن والدین ایجاد میهم (. در واقع ضریب2012

با افزایش ضریب  دازه مؤثر جمعیت و در نتیجه کاهش تنوع ژنتیکی باشد ودهنده کاهش انتواند نشانخونی در جمعیت میهم

طورکلی متوسط ضریب به .(Falconer and Mackay, 1996)یابد خونی در گله، میانگین صفات اقتصادی کاهش میهم

های مورد مطالعه دارای روند تغییرات افزایشی منظم نبوده و دارای نوسانات زیادی بود. این نوسانات ها در سالخونی دامهم

درصد افراد  53/61های مولد و سطح تکامل شجره والدین باشد. ها به میشتوانند ناشی از عوامل مختلفی چون نسبت قوچمی

درصد افراد دارای ضریب  6/3درصد و  5خونی کمتر از درصد افراد دارای ضریب هم 51/37بودند که از این تعداد  خونگله هم

درصد  8/7و  8/4خون به ترتیب خونی در کل جمعیت و در بین افراد همدرصد بودند. متوسط ضریب هم 20خونی بیشتر از هم

بختیاری متوسط گل، مغانی و لریقرهفند ایرانی بالاتر است. در گوسفندان های موجود در سایر نژادهای گوسبود که از گزارش

، 15/4خون به ترتیب خونی افراد همدرصد و متوسط ضریب هم 94/0و  51/0، 52/1خونی کل جمعیت به ترتیب ضریب هم

 Bahri Binabaj et al., 2015; Gholambabaeian et al., 2012; Rashediدرصد گزارش شده است ) 4/2و  74/1

Dehsahraei et al., 2013.)  انجام  آباد مشهدنژاد عباسایستگاه پرورش و اصلاحبلک ایراندر دو پژوهش دیگر که در گوسفندان

به ترتیب خون خونی افراد همضریب هممتوسط و درصد  78/8و  19/4خونی کل جمعیت به ترتیب ضریب هممتوسط شده است، 

 ;Mirzamohammadi et al., 2012)شده است که با نتایج پژوهش حاضر متفاوت است  درصد گزارش 33/9و  59/7

Mottaghinia et al., 2012)تواند ناشی از ویرایش متفاوت اطلاعات و در نتیجه یکسان نبودن ساختار داده مورد . این تفاوت می

 ها باشد.استفاده در این پژوهش

شود. احتمال تحلیل شجره است که از آمیزش بین حیوانات خویشاوند ناشی می ازهای حاصل تباری یکی دیگر از فراسنجههم

تباری نامند. در این روش بررسی ارتباط بین افراد، بر میزان شبیه بودن ژنی تصادفی در یک جایگاه ژنی در دو فرد را ضریب هم

تباری در جمعیت مورد مطالعه . متوسط هم(Falconer and Mackay, 1996)شود د میکیأرابطه خویشاوندی بین والدین ت

تباری در گوسفندان متوسط همتباری گزارش شده در سایر گوسفندان ایران است. درصد برآورد شد که بیشتر از میزان هم 71/4

 Bahreini Behzadi)درصد گزارش شده است  35/0و  76/0، 21/1، 1/2کرمانی به ترتیب  بختیاری وافشاری، زندی، لرینژاد 

and Keshavarzpour, 2015; Ghafouri-Kesbi, 2010; Ghafouri-Kesbi, 2012; Keshavarzpour et al., 2017) .

تباری سبب کاهش تنوع ژنتیکی افزایش همهای مورد مطالعه دارای روندی صعودی بود. تباری در طی سالطورکلی متوسط همبه

. باری بر اکثر صفات تولیدی و تولیدمثلی داردو همچنین آثار زیان شودنتیجه کاهش پاسخ به انتخاب در یک جمعیت میو در 

تباری در یک جمعیت، منجر به کاهش واریانس ژنتیکی در داخل یک خانواده و افزایش واریانس ژنتیکی همچنین افزایش هم

توان برای محاسبه اندازه مؤثر جمعیت نیز تباری میاز ضریب هم .(Falconer and Mackay, 1996)شود ها میبین خانواده



 34                                                                                           1401تابستان، 2، شماره 2نژادی دام، دوره مجله اصلاح و به

مانی یک جمعیت نیز استفاده کرد. به همین دلیل اندازه مؤثر جمعیت علاوه بر نشان دادن میزان رانش ژنی، بیانگر قابلیت زنده

 . (Frankham et al., 2002) باشدمی

های حاصل در سایر نژادهای گوسفند ایرانی رأس برآورد شد که کمتر از گزارش 26 ،بلکاندازه مؤثر جمعیت گوسفندان ایران

های خویشاوندی در این جمعیت متوسط رابطه خویشاوندی بود. این موضوع نشان از این واقعیت دارد که در نتیجه انجام آمیزش

 در خونیهم متوسط افزایش نتیجه در جمعیت وبه کاهش اندازه مؤثر  منجر افزایش بین مولدها نیز افزایش یافته است و این

 ،50 ،134، 284 بیترت به و ماکویی یزند ،یافشار ،یبلوچگوسفند کرمانی، ی نژادها در است. اندازه مؤثر جمعیت شده جمعیت

 ;Bahreini Behzadi and Keshavarzpour, 2015; Ghafouri-Kesbi, 2010) است هشد گزارشرأس  216و  71

Ghafouri-Kesbi, 2012; Sheikhloo et al., 2013; Tahmoorespour and Sheikhloo, 2011) به منظور جلوگیری از .

رأس توسط سازمان خواربار  50و سطح بحرانی  100کاهش شایستگی حیوانات در نسل آینده، حداقل اندازه مؤثر جمعیت برابر با 

 از مقدار بحرانی اعلامبلک مورد مطالعه کمتر ثر جمعیت در گوسفندان ایران. اندازه مؤ(FAO, 1998) جهانی توصیه شده است

 .قرار داردسازمان خواربار جهانی  توسط شده

شده است. برای بررسی میزان مشارکت حیوانات  ارائه 2دست آمده از تحلیل احتمال منشأ ژن در جدول های بهفراسنجه

توان گذار میررسی کاهش تنوع ژنتیکی ناشی از مشارکت نامتعادل حیوانات بنیانگذار در نسل کنونی جمعیت و همچنین ببنیان

گذار عبارت است از تعداد حیوانات گذار استفاده کرد. در واقع تعداد مؤثر حیوانات بنیاناز فراسنجه تعداد مؤثر حیوانات بنیان

گذار با هم د، به شرطی که مشارکت همه حیوانات بنیانگذار مورد نیاز برای تولید جمعیتی با تنوع ژنتیکی جمعیت موجوبنیان

 داشتهدر تولید نتاج ن یکسان مشارکت گذارانیبن واناتیح که یصورت در. (Boichard et al., 1997; Lacy, 1989)یکسان باشد 

گذار و تعداد مؤثر تعداد حیوانات بنیان .بود خواهدن برابر گذاربنیان واناتیح کل تعداد باگذار تعداد مؤثر حیوانات بنیان ،باشند

 ،گذار کمتررأس برآورد شد که اختلاف زیادی با هم دارد. تعداد مؤثر حیوانات بنیان 22و  167گذار به ترتیب حیوانات بنیان

ین تعداد گذار و شدت انتخاب نسبتاً بالاتر در این جمعیت است. این اختلاف بدهنده مشارکت نامساوی حیوانات بنیاننشان

های موجود در گوسفندان ایران وجود دارد. این دو فراسنجه گذار در بیشتر گزارشگذار و تعداد مؤثر حیوانات بنیانحیوانات بنیان

رأس  209، 406و  46، 228و  106، 506و  80، 347ترتیب بختیاری ، ماکویی و کرمانی بهدر گوسفندان نژاد بلوچی، لری

 Bahreini Behzadi and Keshavarzpour, 2015; Keshavarzpour et al., 2017; Sheikhloo et) گزارش شده است

al., 2013; Tahmoorespour and Sheikhloo, 2011)گذار به تعداد کل حیوانات . همچنین نسبت تعداد مؤثر حیوانات بنیان

در ایجاد جمعیت کنونی و استفاده بیشتر از برخی افراد گذار تر حیوانات بنیانگذار کمتر نیز نشان دهنده مشارکت نامتعادلبنیان

های موجود کوچکتر محاسبه شد که از همه گزارش 13/0نسبت به بقیه در فرایند تولیدمثل است. این نسبت در پژوهش حاضر 

 گزارش شده 51/0و  24/0، 23/0، 16/0، 14/0است. در گوسفندان زندی، افشاری، بلوچی، زالدا و کرمانی این نسبت به ترتیب 
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 ;Bahreini Behzadi and Keshavarzpour, 2015; Ghafouri-Kesbi, 2010; Ghafouri-Kesbi, 2012) است

Goyache et al., 2003; Tahmoorespour and Sheikhloo, 2011). 

بلکدر گوسفند ایران منشأ ژن احتمال تحلیل از آمده دست های بهفراسنجه -2 جدول  

Table 2- Parameters calculated from the probability of gene origin in Iran-Black sheep 

 تعداد
Number 

 

امتررپا  
Parameter 

167 (Total number of founder animals) تعداد کل حیوانات بنیان( گذارf) 

22 (Effective number of founder animals)  گذاربنیانتعداد مؤثر حیوانات (ef) 

17 (Effective number of ancestors) تعداد مؤثر اجداد (af) 

11 (Effective number of founder genomes) گذارتعداد مؤثر ژنوم حیوانات بنیان (gN) 

22 (Effective number of non founder 

genomes) 
 (nef) گذاربنیانغیرتعداد مؤثر ژنوم حیوانات 

0.13 (  Ratioef

f
efنسبت   (

f
 

1.29 (  Ratioe

a

f

f
eنسبت   (

a

f

f
 

0.07 (  Ratio
gN

f
gNنسبت  (

f
 

 دری آلل تنوع کاهشدهنده تواند نشانمی گذارانیبن واناتیحمؤثر  تعداد از گذارانیبن واناتیح ژنوممؤثر  تعدادکمتر بودن 

گذار در طی و هرچه اندازه مؤثر جمعیت کوچکتر باشد، کاهش تعداد مؤثر ژنوم حیوانات بنیان شدبای تصادفی کیژنت رانش اثر

بلک مورد در جمعیت گوسفندان ایران گذارانیبن واناتیح ژنوممؤثر  تعداد. (Boichard et al., 1997) بیشتر خواهد بود ،زمان

های موجود در گوسفندان ایرانی کمتر است. در گوسفندان کرمانی، زندی و رأس محاسبه شد که از همه گزارش 11مطالعه 

-Bahreini Behzadi and Keshavarzpour, 2015; Ghafouri) رأس گزارش شده است 36و  41، 144ماکویی به ترتیب 

Kesbi, 2010; Sheikhloo et al., 2013)دهنده کاهش تنوع ژنتیکی ناشی نشاننیز گذار . تعداد مؤثر ژنوم حیوانات غیربنیان

گذار وجود دارد. تعداد مؤثر اجداد و تعداد اجدادی که های غیربنیاناز رانش ژنتیکی تصادفی در یک جمعیت است که در نسل

رأس محاسبه شد. تعداد مؤثر اجداد  6و  17درصد تنوع ژنتیکی جمعیت مورد مطالعه از آنها منشأ گرفته است به ترتیب  50

و این تفاوت وجود تنگه ژنتیکی در شجره را  نداهداشت نقش ندهیآ نسل تیجمعدهد که تعداد کمی از اجداد در ایجاد نشان می

رأس گزارش شده  74و  73. این فراسنجه در گوسفندان کرمانی و زندی به ترتیب (Gutiérrez et al., 2003)دهد نشان می

دست آمده از تحلیل همه نتایج به. (Bahreini Behzadi and Keshavarzpour, 2015; Ghafouri-Kesbi, 2010) است

کننده است که امری نگراندر حال کاهش بلک جمعیت گوسفندان ایرانژن حاکی از این است که تنوع ژنتیکی منشأ احتمال 

های خویشاوندی باشد. مدیریت روش جفتگیری در این ایستگاه نیازمند بازنگری اساسی بوده تا با جلوگیری از انجام آمیزشمی

  جلوگیری شود.جمعیت مؤثر از کاهش اندازه 
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ها استفاده شده است و لیدمثل از آنها که برای توفاصله نسل عبارت است از میانگین سن والدین به هنگام تولد فرزندان آن

همانطورکه در جدول . (Falconer and Mackay, 1996)بستگی دارد جمعیت پرورشی و ساختار برنامه اصلاح نژادی  سامانهبه 

دست آمد که نزدیک به سال به 85/4بلک مورد مطالعه نشان داده شده است، متوسط فاصله نسل جمعیت گوسفندان ایران 3

طورکلی متوسط فاصله نسل به. (Ghafouri-Kesbi, 2010) سال است 66/4گزارش شده در گوسفندان زندی به میزان برآورد 

های موجود در سایر نژادهای گوسفند ایرانی بود. متوسط فاصله نسل تر از گزارشبلک مورد مطالعه طولانیدر گوسفندان ایران

 Bahreini) سال گزارش شده است 50/4و  23/4، 55/3، 33/3مانی به ترتیب بختیاری و کردر گوسفندان بلوچی، افشاری، لری

Behzadi and Keshavarzpour, 2015; Ghafouri-Kesbi, 2012; Keshavarzpour et al., 2017; Tahmoorespour 

and Sheikhloo, 2011). 

بلکدر گوسفند ایران متوسط فاصله نسل در چهار مسیر مختلف انتخاب -3 جدول  

Table 3- Average generation interval in four selection pathways in Iran-Black sheep 

 مسیر برآورد
Pathway 

 تعداد حیوانات
Number of animals 

 فاصله نسل

Generation interval 
 58 4.11 (Father-Son) بره نر  -پدر

 1104 5.32 (Father-Daughter) بره ماده -پدر

 86 3.60 (Mother-Son) بره نر –مادر

 1137 4.54 (Mother-Daughter) بره ماده -مادر

 2412 4.85 (Total) کل

 

 Keshavarzpour نتاج است که با گزارش -تر از مسیر مادرنتاج طولانی -همانطورکه مشخص است، فاصله نسل در مسیر پدر

et al., (2017)  ها پژوهشسایر مطابقت داشت ولی با نتیجه(Bahreini Behzadi and Keshavarzpour, 2015; Ghafouri-

Kesbi, 2012; Paiva et al., 2011; Tahmoorespour and Sheikhloo, 2011) شاید رویکرد متفاوت جایگزینیمغایر بود . 

تر از بره نر کوتاه -طورکلی فاصله نسل در مسیر والد نتاج باشد. به –تر بودن فاصله نسل در مسیر مادرها دلیل کوتاهماده و نرها

 بره ماده بود. –مسیر والد 

تباری و متوسط خونی، متوسط هم، میزان متوسط همهای مورد مطالعهجمعیت در طی سالروند افزایشی تعداد افراد با وجود 

باشد. متوسط رابطه خویشاوندی  یتمعی از کاهش اندازه مؤثر جواند ناشترابطه خویشاوندی نیز روندی افزایشی داشت که می

ها زایش متوسط رابطه خویشاوندی دامدرصد محاسبه شد. همانطورکه قبلاً نیز ذکر شد، اف 42/9بلک در جمعیت گوسفندان ایران

. این موضوع در صفات وزن تواند اثرات منفی روی صفات تولیدی داشته باشدخونی در جمعیت میو در نتیجه افزایش میزان هم

های دام مختلف از معیار آکائیک استفاده شد که این شاخص بدن در سنین مختلف مورد بررسی قرار گرفت. برای مقایسه مدل

 Gayawan and) کند(، پیچیدگی مدل را تصحیح میp( و تعداد پارامترهای مورد استفاده )nبا در نظر گرفتن اندازه نمونه )

Ipinyomi, 2009)خونی مربوط به خونی به ازاء یک درصد افزایش ضریب هم. مقادیر معیار آکائیک و پسروی ناشی از هم
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ترین مدل انتخاب به عنوان مناسب 12، مدل دام وزن تولدبرای صفت نشان داده شده است.  4ترین مدل دام در جدول مناسب

مادری و محیط  دائم محیط مادری، افزایشی ژنتیکی مستقیم، افزایشی ژنتیکی ترین مدل است و شامل اثراتکه کامل شد

وزن ت ابرای صف دارد. وجود کواریانسنیز  مادری افزایشی ژنتیکی و مستقیم افزایشی ژنتیکی اثرات مشترک مادری است که بین

 مستقیم، فزایشیا ژنتیکی که دارای اثرات ترین مدل انتخاب شدبه عنوان مناسب 8، مدل دام ماهگیشیرگیری و وزن شش

 ترین مدل انتخاب شدبه عنوان مناسب 2، مدل دام ماهگیوزن نهبرای صفت مادری و محیط مشترک مادری است.  دائم محیط

ترین به عنوان مناسب 7، مدل دام سالگیوزن یکبرای صفت مادری است.  دائم مستقیم و محیط افزایشی ژنتیکی که شامل اثرات

دهد که صفات وزن نشان می 4مستقیم و محیط مشترک مادری است. جدول  افزایشی ژنتیکی که دارای اثرات مدل انتخاب شد

گرم کاهش تولید به ازای  7/414و  5/525، 8/491، 6/130، 3/10سالگی به ترتیب ماهگی و یکماهگی، نهتولد، شیرگیری، شش

بلک موجود در این نده کاهش تنوع ژنتیکی در گوسفندان ایرانتواند نشان دهخونی داشتند که مییک درصد افزایش در هم

های موجود در سایر نژادهای بلک بیشتر از گزارشخونی در بیشتر صفات گوسفندان ایرانایستگاه باشد. میزان پسروی ناشی از هم

بلک شیرگیری در گوسفندان ایران خونی در صفات وزن تولد و وزندر پژوهشی دیگر میزان پسروی ناشی از همگوسفند ایرانی بود. 

تواند ناشی از ساختار متفاوت داده مورد گرم گزارش شده است که با نتایج پژوهش حاضر تفاوت دارد که می -29و  -9به ترتیب 

خونی در صفات وزن تولد، شیرگیری، پسروی ناشی از هم .(Mirzamohammadi et al., 2012)استفاده در این دو پژوهش باشد 

و  -234، -1/193، -6/283، -8/109+، 5/0به ترتیب گل قرهبختیاری و سالگی در گوسفندان لریماهگی و یکماهگی، نهشش

. (Bahri Binabaj et al., 2015; Rashedi Dehsahraei et al., 2013)گرم گزارش گردید  -178، -150، -139، -38، -4

سالگی در گوسفندان زندی به ماهگی و یکماهگی، نهتولد، شیرگیری، ششبرای صفات وزن  خونیمیزان پسروی ناشی از هم

 گرم گزارش شده -42و  -19، -26، -291، -7گرم و در گوسفندان مغانی به ترتیب  -107و  -85، -97، -29، -5/8ترتیب 

 .(Adeli Khah et al., 2008; Dorostkar et al., 2012)است 

در گوسفند  خونی در صفات رشد مورد مطالعهسروی ناشی از یک درصد افزایش هممقادیر معیار آکائیک و پ -4 جدول

 بلکایران

Table 4- AIC values and inbreeding depression for the studied growth traits in Iran-Black sheep 
 مدل دام 

Animal model 
 وزن تولد

Birth weight 
 وزن شیرگیری

Weaning weight 

 ماهگیوزن شش 
Six months weight 

 وزن نه ماهگی
Nine months weight 

 سالگیوزن یک
Yearling weight 

1 903.00 20371.85 19308.12 7944.08 7766.06 

2 522.84 20279.90 19172.13 7928.08 7766.19 

3 495.00 20316.05 19192.93 7943.10 7768.06 

4 496.25 20315.90 19194.84 7943.46 7769.69 

5 482.27 20280.72 19173.98 7930.08 7776.07 

6 482.44 20282.59 19175.79 7931.70 7770.19 

7 529.24 20230.02 19010.72 7940.89 7764.86 

8 330.42 20195.46 18998.13 7929.76 7766.22 

9 293.95 20211.63 19000.69 7941.84 7766.86 

10 293.96 20210.83 19002.51 7942.65 7768.76 

11 289.39 20196.43 18998.48 7931.76 7768.22 

12 288.29 20197.76 19000.13 7933.39 7770.22 

خونی پسروی هم

 )گرم(
Inbreeding 
depression 

10.3- 130.6- 491.8- 525.5- 414.7- 
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تنوع ژنتیکی جمعیت موجود در مقایسه با جمعیت حیوانات  دهد کهبه طورکلی نتایج به دست آمده از این مطالعه نشان می

های دامی به منظور جلوگیری از کاهش تنوع ژنتیکی ضروری به از این رو مدیریت مطلوب جمعیت گذار کاهش یافته است.بنیان

تواند با سرعت بالایی گیرد تنوع ژنتیکی میهایی که در آنها انتخاب صورت میهای کوچک و جمعیتلذا در جمعیترسد. نظر می

خونی و کاهش پاسخ به انتخاب را به تواند پیامدهایی مانند کاهش تولید ناشی از هممیتنوع ژنتیکی . این کاهش کاهش یابد

خونی نشان داد که سالگی از همماهگی و یکماهگی، نهدنبال داشته باشد. ضریب تابعیت صفات وزن تولد، شیرگیری، شش

کاهش عملکرد برای همه صفات مورد مطالعه شده است. از طرفی میزان سبب بلک ایران گوسفندانر جمعیت خونی دافزایش هم

های موجود در سایر نژادهای بلک مورد مطالعه نسبت به گزارشایران در گوسفندان صفات رشد خونیکاهش تولید ناشی از هم

خونی در شود. لذا برای حفظ متوسط همدر این گله پیشنهاد می جفتگیری نوعتر گوسفند ایرانی بیشتر بود که مدیریت مناسب

 های افراد خویشاوند در این گله جلوگیری شود.سطح مناسب باید از جفتگیری

 کلی گیرینتیجه

نژاد، اساس انتخاب مؤثر  اصلاح هایهای موجود در ایستگاهباید به این موضوع تأکید نمود که اطلاع از تنوع ژنتیکی جمعیت

درصد حیوانات مورد بررسی( در پژوهش  92. درصد بالای حیوانات دارای والدین معلوم )باشدهای اصلاح نژادی میو انجام برنامه

. ثبت مشخصات و استبلک ی کیفیت بالای عمل ثبت مشخصات و رکوردگیری شجره در گوسفندان ایرانحاضر، نشان دهنده

ق از لحاظ افزایش کارایی ارزیابی ژنتیکی حیوانات و بهبود ژنتیکی صفات بسیار حائز اهمیت است. از طرفی روند رکوردگیری دقی

بود که علیرغم ثبت دقیق صعودی های مورد مطالعه دارای روندی در طی سالبلک در گوسفندان ایرانخونی تغییرات میزان هم

های انجام شده در جمعیت به صورت کنترل شده نبوده است که سبب افزایش ریرسد جفتگیرکورد شجره در این نژاد، به نظر می

شامل بررسی تعداد ژن منشأ دست آمده از تحلیل احتمال نتایج بهشده است.  خونی در صفات مورد مطالعهپسروی ناشی از هم

جمعیت حاکی از این است که تنوع ژنتیکی  و تعداد مؤثر اجداد گذارانیبن واناتیح ژنوممؤثر  تعدادگذار، مؤثر حیوانات بنیان

برنامه مدیریت لذا  باید مورد توجه مسئولین محترم این ایستگاه قرار گیرد.در طی زمان در حال کاهش است که مورد مطالعه 

مؤثر ش اندازه های خویشاوندی از کاهدر این ایستگاه نیازمند بازنگری بوده تا با جلوگیری از انجام آمیزشتولیدمثلی و بهبود آن 

 .جلوگیری شودجمعیت و در نهایت کاهش تنوع ژنتیکی 
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Abstract 

The aim of the current project was study of population structure using pedigree analysis and 

also inbreeding depression of growth traits in Iran-Black sheep. Pedigree information related to 

5481 animals and records of body weights at birth, weaning, six-month, nine-month and 

yearling, collected from 1982 to 2011 at Abbasabad Sheep Breeding Station in Mashhad, were 

used. Calculation of inbreeding coefficients was done by CFC, and Endog (v4.8) to compute 

other pedigree analyses, and WOMBAT software was used for estimating the inbreeding 

depression of growth traits. The total number of founders, the effective number of founders, the 

effective number of ancestors, the effective number of founder genomes, and the effective 

number of non-founder genomes, were 167, 22, 17, 11, 22 heads, respectively. The estimated 

average for coancestry, relationship and inbreeding coefficients was 4.71, 9.42 and 4.80 

percent, respectively. The generation interval and the effective population size based on 

individual increase in inbreeding were 4.85 years and 26 heads, respectively. The average 

generation interval in the sire-progeny pathway was greater than the dam-progeny pathway. 

Also, half of the genetic diversity of the study population originated from 6 ancestors. The 

inbreeding depression for body weight traits at birth, weaning, six, nine and 12 months of age 

were 10.3, 130.6, 491.8, 525.5 and 414.7 g, respectively. The results showed a decrease in 

genetic diversity of the study population compared to the founder animals and observed 

inbreeding depression in the studied traits could also confirms it. 
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