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 چکیده 

ژنتیکی جمعیت   قرابت  و  ارزیابی ساختار  مطالعه  این  اطلاعات  از اسب   یبزرگ  اسیمقهدف  از  استفاده  با  نژاد کاسپین  های 

راس نر( راس اسب نژاد کاسپین از    57راس ماده و    60)  117های ریزماهواره بود. بدین منظور از اطلاعات ریزماهواره تعداد  داده

راس نر(  از موسسه تحقیقات علوم دامی کشور و    163راس ماده،   238راس )  401بانک اطلاعاتی فدراسیون سوارکاری ایران،  

انگلستان و    راس نر( اسب از مسئولان ثبت نژادی اسب کاسپین کشورهای سوئد، نروژ، 151راس ماده و   210راس )  361تعداد  

الل    9/ 27الل با میانگین    16شده برای هر جایگاه از شش تا  های مشاهدهآمریکا استفاده شد. از بین یازده نشانگر، تعداد الل 

ترین تعداد الل  ترین و کم با شش الل به ترتیب دارای بیش  HMS6و  ASB23های الل و جایگاه 16با  ASB17بود که جایگاه 

( و  eH=0/ 80نشان داد که علیرغم سابقه اسب کاسپین هر دو جمعیت ایرانی )  SSRبودند. نتایج حاصل از اطلاعات ژنوتیپ  

شده در جمعیت  ( دارای تنوع ژنتیکی مناسبی بودند. میانگین مقادیر هتروزیگوسیتی مشاهدهeH=0/ 76کشورهای خارجی )

ترین مقدار چند شکلی نیز به  ( بود. بیش 0/ 77  ±  0/ 09( و جمعیت کاسپین کشورهای خارجی )0/ 79  ±  0/ 03کاسپین ایران )

  براساس ( مشاهده شد.  0/ 73  ±  0/ 09( و جمعیت کاسپین کشورهای خارجی ) 0/ 78  ±  0/ 06ترتیب در جمعیت کاسپین ایران )

  قرار جداگانه    یهاگروه   در یخارج  ی کشورها نیکاسپ  و  ران ی ا  نی کاسپنژاد    یهااسب   یختگ یو آم   یتیساختار جمع  ز ی آنال  ج ینتا

ژنتیکی و مقدار هم گرفتند های کاسپین کشورهای خارجی، جامعه  شده در اسب خونی مشاهده. یکی از دلایل کاهش تنوع 

. باشدی م  گر ید  ی نژادها  یهای نژاد پون  اصلاح آماری کم، جمعیت بسته، تلاقی بین نژادی کاسپین در جهت کاهش نرخ همخونی و  

به طور کلی نتایج حاصل از این مطالعه نشان داد میزان تنوع ژنتیکی اسب کاسپین از حالت تعادل هاردی واینبرگ تبعیت  

 ای برخوردار است. هرچند حفاظت و گسترش این نژاد از اهمیت ویژه    باشدمیکند، شرایط متعادلی می 

 

 . گرهای ریزماهوارهنشان حفاظت، ساختار ژنتیکی و   تنوع ژنتیکی،اسب کاسپین، :   کلمات کلیدی
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 مقدمه 

های حیوانات بومی برای حفظ حداکثری میزان تنوع ژنتیکی و توان بالقوه سازگاری آنها در آینده،  نظارت بر حفظ و کنترل جمعیت 

امر فعالیت  از مسائل مدیریتی متداول در   (,.Hendricks, 2007; Winton et alهای جانوری است  های حفاظتی در گونه یکی 

های محدود و در معرض خطر مخصوصاً زمانی که تعداد افراد با توانایی تولید مثل کم باشد، به علت حذف افراد  . در جمعیت 2015)

 .  (Vonholdt et al. 2010)یابد  موثر در ایجاد و ثبات جریان ژنی احتمال رانش ژنتیکی افزایش می 

باید   ی حفاظت د. اقدامات  ژنتیکی خواهد بو   منابع  ظ گامی مؤثر در حف ها جمعیت موجود میان    شناخت ساختار و روابط با این وجود،  

  شناسایی و تعیین خصوصیات ژنتیکی نژادهای   نژادهای خاص باشد، لذا تلاش برای   موجود در   ژنتیکی   عمیقی از منابع   درک براساس  

به منظور جلوگیری از کاهش تنوع ضروری  ها مدیریت مطلوب جمعیت  . بدین سبب، (Shojaei et al., 2010)مهم است  بومی بسیار 

ژنتیکی نیز در نظر گرفته شوند. تنوع ژنتیکی تحت تأثیر عوامل   های جنبه   باید ،  ها گونه بقاء    به طور کلی به منظور حفظ .  رسد می   به نظر 

ترین  ها یکی از مهم . نظارت بر تنوع ژنتیکی جمعیت باشد می   ی لیدمثل های تو انتخاب طبیعی و روش   رانش ژنتیکی، مانند:  متعددی  

بدون شک نژادهای    . (Barcaccia et al., 2013)ها است  وظایف در جهت حفاظت و تولیدمثل نژادهای مختلف اهلی از قبیل اسب 

وم مردم به لطف  باشند. با این حال، خوشبختانه امروزه عم ای و منابع ژنتیکی جهانی می های ملی، منطقه اسب بخش مهمی از سرمایه 

هستند  فعالیت  آگاه  بومی  نژادهای  به حفظ  نیاز  از  غیره  و  ژنتیکی  منابع  و  زیستی  تنوع  از  حفاظت  در جهت  ملی  و  جهانی  های 

(Ivankovic et al., 2021) .  فیمسائل است و راه حل آن در استفاده از ط  ن یتر  دهیچیاز پ   ی کی  واناتیح  سازی یمطالعه اهل  

شناسی حاکی از آن شواهد باستان.  )Kosintsev and Kuznetsov, 2013(ت  مختلف نهفته اس   یهارشته  و  هااز روش   یعیوس

های امروزی اوکراین، جنوب غرب روسیه و قزاقستان  سال پیش در استپ  6000تا   5000است که اسب برای اولین بار در حدود  

ها نسبت به حیوانات دیگر دیرتر  اسب .  (Olsen, 2006; Outram et al., 2009 and Warmuth et al. 2011)اهلی شده است  

. به (Warmuth et al., 2012)پذیری بالا به سرعت در سراسر جهان گسترش پیدا کردند  اهلی شدند اما به دلیل توان تطبیق

داشته   بشریتمدن پیشرفت  و  ی زندگسبک  در  یخ در کنار انسان بوده و نقش مهمی های مختلف تارای که همواره در دورهگونه

و محل  .(Olsen, 2006)  است به منشأ  توجه  با  را  ایرانی  اسب  آنها می نژادهای  اسبپرورش  اصلی  به چهار گروه   هایتوان 

نژاد کاسپین(،دشت های مناطق کوهستانی  اسب،  (ترکمن  نژاد  مانند )  شرق   شمال  قههای منطاسب های آبرفتی شمال )مانند 

تحقیقات  .(Rafeie et al., 2011)د مانند نژاد عرب( تقسیم کر) های جنوب غرب و فلات مرکزیاسب غرب )مانند نژاد کرد( و

که قدمت آن حدوداً به    باشندیم   انهیموجود در خاورم  یهااسب  نیتریمیاز قد  یکیبه عنوان  دهند که اسب کاسپین  نشان می

های فیزیکی و تاریخچه آن در ها دارد اما به دلیل ویژگیگردد. اگرچه این نژاد ظاهری مشابه پونیسال قبل از میلاد برمی  3000

های  شود. خاستگاه اصلی و پراکنش طبیعی اسب کاسپین بین سواحل جنوبی دریای خزر )استانبندی نمیها طبقهدسته پونی

. بر (Shahsavarani and Rahimi-Mianji, 2010)باشد  های البرز میگیلان، مازندران و گلستان( و نواحی شمال رشته کوه
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  3400شناسی از محوطه باستانی تپه گوهر استان مازندران مشخص گردید که قدمت این نژاد به  های جدید باستاناساس یافته

های اهلی شده  . بنابراین، ممکن است چنین بیان کرد که اولین اسب (Caspian Horse Society, 2018)گردد  سال قبل باز می

اند. از این رو، فرض بر این است که اسب کاسپین در تاریخچه پرورش اسب های کاسپین بودهدر خاورمیانه مستقیماً اجداد اسب

نژادهای مهم دنیا محسوب میو شکل از  از جمله اسب عرب جایگاه بسزایی داشته و همچنین یکی  نژادها  شود  گیری برخی 

(Hendricks, 2007; Hosseini et al., 2016). ود که اسب کاسپین منقرض شده است اما در  ها اعتقاد بر این باگرچه تا قرن

های البرز دوباره یافت  اسب کاسپین توسط لویئز فیروز در مناطقی بین سواحل جنوبی دریای خزر و شمال رشته کوه  1950دهه  

ا  نیترمهم  نیکاسپ.  (Firouz and Dalton, 2013)شد   ، ظرافت،  قدرت، سرعتعلاوه بر دارا بودن  است که    یرانینژاد اسب 

 Hosseini)  ردیگیکودکان مورد استفاده قرار م  بهو آموزش    یسوارکار  ی مانند اهداف مختلف  یبرا  ، بالا  ی و هوشریپذق یتطب

et al., 2016)  خوشبختانه با صادرات اسب کاسپین به نقاط دیگر نظیر کشورهای اروپایی، آمریکای شمالی و استرالیا، جمعیت .

 ,Rousseauشود  راس در مراکز خصوصی پرورش داده می  1500این نژاد افزایش پیدا کرده و در حال حاضر با تعداد تقریبی  

2017; Caspian Horse Society,) 2018).سازی  مطالعات پیرامون تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیتی، پیشینه آماری و اهلی

های اصلاح نژادی و مطالعات گسترده کل ژنوم جانوران و گیاهان برای درک نحوه تکامل  های حیوانات همچنین برنامهجمعیت 

ی جانوری مفید است، بلکه هابسیار ضروری است. مطالعه بر روی تنوع ژنتیکی جمعیت حیوانات نه تنها برای یک گروه یا گونه

های ژنتیکی و بسیاری از اهداف دیگر  ها و همچنین برای دستیابی به پیشرفتتواند به دیگر گونهنتایج حاصل از این تحقیقات می

خونی،  امروزه از نشانگرهای ریزماهواره برای تعیین ساختار جمعیت، تخمین مقدار هم  .(Peffers et al., 2010)تعمیم داده شود  

و کشف منشاً و روابط بسیاری   (Fornal et al., 2013)های حفاظت نژادی  ها، برنامههموزیگوسیتی، فواص ژنتیکی بین جمعیت 

سازی و همچنین برای روشن شدن نحوه فرآیند اهلی  (Van de Goor et al. 2011; Prystupa et al. 2012)از نژادهای اسب  

، از نشانگرهای ریزماهواره (ISAG)  1. طبق قوانین انجمن بین المللی ژنتیک حیوانات 20et al(Vila ,.(01شود  اسب، استفاده می

  . (Winton et al., 2015)شود  پیشنهادی برای بررسی تنوع ژنتیکی، آزمون والدین و انتساب نژادهای مختلف اسب استفاده می

همچنین نتایج حاصل از مطالعات قبلی مشخص کرد که استفاده از نشانگرهای ریزماهواره در تحقیقات مرتبط با تنوع ژنتیکی و  

 (Mahrous et al., 2011; Mackowskiدهد  حفظ نژادهای در معرض خطر انقراض، اطلاعات خوبی در اختیار محققان قرار می

et al., 2015 and Abdoli et al., 2021).  تاکنون مطالعات متعددی جهت بررسی میزان تنوع ژنتیکی (Rafeie et al., 2011; 

Khanshour et al., 2013; Banaabadi et al., 2017 and Abdoli et al., 2021  ،)هم میزان  خونی  تخمین 

 (Mianji, 2010-Shahsavarani and Rahimi ،)  های انتخاب  نشانه (Zandi et al., 2014 ،)    رانش ژنی (., et alAmirinia 

2007; Seyedabadi and Savarsofla, 2018  ،)  آزمون والدین (., 2006et alSeyedabadi  ،)    ساختار و روابط فیلوژنی (Luis (

 
1International Society for Animal Genetics (ISAG) - 



 40                                                    و همکاران  عبدلی                                  های نژاد بررسی جهانی ساختار ژنتیکی اسب 

., 2019et al; Seyedsharifi ., 2007et al ژن و  چندشکلی   ،) ( بدن  اندازه  با  مرتبط   and et alMoazemi 2020 ,.های 

Mostafavi et al., 2020  ) در اسب کاسپین صورت گرفته است. خوشبختانه طبق گزارشات محققان پیشین که با استفاده از

خونی صورت گرفت، جمعیت اسب کاسپین از لحاظ میزان هم  ( SNP)   2های تک نوکلئوتیدینشانگرهای ریزماهواره و چند شکلی

 . ( Abdoli et al., 2021) و اندازه موثر جمعیت در سطح قابل قبولی قرار دارد 

گیری و تشکیل نژادهای  ترین نژادهای مورد استفاده در اصلاح نژاد، شکلکه اسب کاسپین یکی از قدیمی و اصلیاز آنجایی

اسب امروزی است، تحقیق و بررسی گستردگی توان ژنتیکی آن به ندرت مورد توجه قرار گرفته است. با توجه با اینکه تاکنون 

مطالعات ژنتیکی صورت گرفته در نژاد کاسپین محدود به تعداد اندکی نمونه و تعداد کم نشانگر ریزماهواره بوده است، مقادیر  

تر از موارد ذکر  پارامترهای ژنتیکی جمعیتی مانند مقادیر همخونی، تنوع و ساختار ژنتیکی حقیقی نبوده است. مهم  برآورد شده

خل کشور متمرکز شده اند و نتایج حاصل با دیگر  شده این است که نتایج اعلب بروی جمعیت های اسب نژاد کاسپین در دا

شود، در نتیجه پتانسیل و ماهیت حقیقی ژنتیکی اسب کاسپین را  های اسب کاسپین در کشورهای دیگر مقایسه نمیجمعیت 

اهمیت این    باشد، توجه بهمی  انقراض و مهم دنیا  در معرض خطر  هاینژادیکی از    نژاد کاسپیناز آنجایی که  کند.  نمایان نمی

تنوع ژنتیکی، خزانه ژنی و  رو اولین تحقیق با هدف ارزیابی. بنابراین، تحقیق پیشاست  تحقیق لزوم انجام آن را دو چندان کرده

های مختلف اسب نژاد کاسپین موجود در کشورهای ایران، سوئد، نروژ، انگلستان و آمریکا با  شناسایی رانش ژنتیکی در جمعیت

 باشد. استفاده از نشانگرهای ریزماهواره می

 هامواد و روش

تعداد   ریزماهواره  اطلاعات  از  مجموعاً  تحقیق  این  شامل:    879در  کاسپین  نژاد  اسب  اطلاعات    117نمونه  بانک  از  نمونه 

نمونه اسب کاسپین از کشورهای سوئد،    361نمونه از موسسه تحقیقات علوم دامی کشور و    401فدراسیون سوارکاری ایران،  

مناطق   به  مربوط  آمریکا که  و  انگلستان  پرورشنروژ،  ریزماهواره  و  نشانگرهای  اطلاعات  استفاده شد.  بودند،  مختلف  دهندگان 

های کاسپین  های فولیکول مو  اسب بود. نمونه  2021تا    1991های  های متولد شده در بین سالشامل شامل اسب  های اسبنمونه 

های اسب کاسپین مربوط به  ذ شد. و نمونهایران از بانک اطلاعات فدراسیون سوارکاری و موسسه تحقیقات علوم دامی کشور اخ

های  از قبل در آزمایشگاه  اسب  یهانمونه  یتمام دهندگان و مسئولان ثبت نژادی آن نژاد، اخذ شد.  کشورهای خارجی نیز از پرورش

هستند، تعیین ژنوتایپ شده بودند. برای انجام این   (ISAG)آمریکا که مورد تایید انجمن    3دانشگاه کنتاکی، تگزاس و دیویس

،  AHT4  ،AHT5  ،ASB2مشترک در بین همه نمونه ها شامل    (ISAG)نشانگر ریزماهواره پیشنهادی انجمن    11مطالعه از  

ASB17 ،ASB23 ،HMS3 ،HMS6 ،HMS7 ،HTG4 ،HTG10  وVHL20  استفاده شد(Cothran et al., 2005) . 

 
2Single Nucleotide Polymorphism (SNP) - 

3Davis - 
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 هابررسی تنوع ژنتیکی بین جمعیت

الل مشاهده(PIC)بررسی محتوای اطلاعات چندشکلی   تنوع   (Ave-Het)، میانگین هتروزیگوسیتی  (Na)شده  ، تعداد  و 

شاخص شانون  ،  (Ne)  موثرالل  تعداد   برآورد شد.  Cervus v 3.0.7  (Kalinowski et al., 2007)افزار  ها با استفاده از نرمجایگاه

(I)    رابطه    براساس  های کاسپین ایران و کشورهای خارجیاسب  تیدو جمع  نیبو فاصله ژنتیکیNei (Nei, 1978)    با استفاده

های ریزماهواره برای هر جایگاه  (HWE)  واینبرگ- بررسی وجود تعادل هاردی،   G)2(نمایی  و نرخ درست  )2χ(کای    آزمون مربعاز  

 افزارها به روش فیشر با استفاده از نرم ، و برای جمعیت (MCMC)  4ش زنجیره مارکف مونت کارلو به رو  Pهای  با تخمین ارزش 

POPGENE v 1.  32 (Yeh et al., 1999)روابط خویشاوندی ژنی یکی از استاندارهای میزان تشابه بین افراد  گردید.    محاسبه

 (,.MEGA v 7.0.14 Kumar et alافزار  با استفاده از نرم  های مورد بررسی نیزجمعیت   فیلوژنی  روابط  است. بدین منظور،

بار    1000با  (  NJ)  6جواری ( و درخت پیوند همUPGMA)   5و به روش جفت گروهی غیروزنی با کمک میانگین حسابی   )2016

 . گیری مجدد ترسیم شد نمونه 

 بررسی ساختار ژنتیکی بین جمعیت ها 

جمعیت  ژنتیکی  ساختار  بررسی  مطالعه،  جهت  مورد  مشاهدههای  انتظار  ( Hₒ)  شده هتروزیگوسیتی  مورد  ضریب  ( Hₑ)   و   ،

با استفاده از    ها های بین و داخل جمعیت و مشخص کردن تفاوت ها  جمعیت   نیب   یک یژنت ، تعیین فاصله و شباهت  IS(F(همخونی  

 ژنتیکی برای معیار فاصله ژنتیکی  فواصلبدست آمد. ماتریس  Arlequin v 3.5.2.2   (Excoffier and Lischer, 2010)افزار  نرم

 گردید.  تشکیل تکرار بار 1000( با DAو  DS) Neiمورد استفاده، یعنی فاصله ژنتیکی استاندارد 

 آنالیزهای تمایز ژنتیکی

جهت بررسی تمایز بین دو جمعیت مورد بررسی آنالیز تشخیص نژادی انجام شد. آنالیزهای تمایز نژادی با استفاده از بسته 

  ی هاخوشه   فیو توص  ییشناسا  لیوتحلهیتجزبا هدف    R v 4.2.2 (R Development Core Team, 2022)  یافزارنرم  یها

شد.    یکیژنت از    بااستفاده  بررسی    adegent (Jombart, 2014)  جیپکاستفاده  مؤلفه نیز  افتراقی  تحلیل  اصلی روش    7های 

(DAPC)    قرار گرفت    ها مورد بررسیگروه  برای تعیینها  و زیر جمعیت  اطلاعات قبلی درباره افراددر نظر گرفتن  بدون(Jombart 

and Collins, 2017)  .محور X هایدر خروجی DAPC دهنده ترکیب خطی از نشانگرهای ژنتیکی است که با  معمولاً نشان

ها  های بین جمعیتآید. هدف این ترکیب خطی نمایش تفاوتبه دست می LDA و  PCA مانند  های چندمتغیره استفاده از تحلیل

های  روی داده  PCA ، ابتداDAPC به طور دقیق: در  .هاست تا بتوان مرزهای تفکیک ژنتیکی را بهتر دیدو واریانس بین جمعیت

 
4 Markov chain Monte Carlo - 

5 unweighted pair group method with arithmetic mean algorithm - 
6 joinig tree-Neighbor - 

7  Discriminant Analysis of Principal Components - 
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ها  گیرد تا حداکثر تفکیک بین جمعیت انجام می PCA هاروی داده 8LDA شود تا ابعاد داده کاهش یابد، سپسژنتیکی انجام می

دهنده ترکیبی از واریانس  شود و نشاننمایش داده می X حاصل شود. نتیجه آن یک ترکیب خطی از نشانگرها است که در محور

اینکه محور  .جمعیتی و ساختار داده است-بین همان   X دهد، محورها را نشان میمعمولاً چگالی یا فراوانی داده Y با وجود 

 X کند. دو قله روی محورها کمک میپوشانی بین جمعیتها و وجود تفرّق یا همترکیبی از نشانگرها است که به تفکیک گروه

بین قلهمی دهنده دو گروه ممکن است نشان ژنتیکی بین گروهها نشانباشد، در حالی که فاصله  میزان تفکیک  هاست  دهنده 

(Jombart and Collins, 2017)افزار. نرم   Structure v 2.3.4 (Pritchard et al., 2010)بندی جایگزینی بر  روش خوشه   به

بررسی   متفاوت جهت  مدل  فرضیات  بین جمعیتاساس  نژادی ها،آمیختگی  اختلاط  تعداد خوشه آنالیز  اطلاعات  ،  براساس  ها 

های ژنتیکی مورد استفاده و مقایسه قرار  ها به گروهبندی جمعیت ها، یا نژاد و خوشهریزماهواره برای اختصاص افراد به جمعیت 

ها به  های کاسپین مورد مطالعه جهت آنالیز ساختار دادههای اسبگرفت. بررسی ساختار ژنتیکی و آمیختگی در مجموعه داده

های حاضر در این تحقیق  ، بررسی ساختار جمعیتی اسب =6Kتا     =2Kهای فرضی از  کار گرفته شد. با افزودن تعداد جمعیت 

ها( در  ها )نژادها یا جمعیتهای چندشکل، تعداد خوشهها از جایگاهات ژنوتایپ دادهمورد، استفاده قرار گرفت. با استفاده از اطلاع 

دور    50.000های فرض شده( با مدل مخلوط،  )تعداد جمعیت  K شود.زمان مشخص میها و افراد اختصاصی به صورت همنمونه 

های آماری بیزی، احتمال تعلق  این روش با استفاده از مدل.  انجام گرفت  MCMCتکرار زنجیره    100.000گیری و  قلقدر مرحله  

کند و سهم ژنتیکی هر جمعیت مبدأ را در هر فرد )آمیختگی( برآورد جمعیت( محاسبه می  Kهای مبنا )هر فرد را به جمعیت

سهم هر    )نسب آمیختگی(  Qعبارت است از: ماتریس    دو خروجی اصلیهای ریزماهواره،  جایگاهافزار با تحلیل  نرماین  نماید.  می

یه این    این روش  ی کلیدهای  . یکی از مزیتدهد ه مییاراها را  جمعیتاحتمال تعلق آللی  و    ( در ژنوم هر فردKجمعیت مبدأ )

دهد  خوبی تشخیص میها را بهنیازی به اطلاع از جمعیت مبدأ افراد ندارد و حتی در حضور آمیختگی، جمعیت  صورت است که

(Pritchard et al., 2010 .) 

 نتایج و بحث 

های تنوع را نشان دادند.  نشانگر زیرماهواره مورد بررسی در این پژوهش در هر دو جمعیت مورد مطالعه شاخصه  11تمام  

  سمیمورفیپل،  e(H(و مورد انتظار    (Hₒ)شده  ، هتروزیگوسیتی مشاهدهN)e(، تعداد الل موثر(Na)شده  مشاهده  مقادیر تعداد الل

(PIC)،  خونی  هم)IS(F  شاخص شانون ،(I)    و میانگین هتروزیگوسیتیHet)-(Ave   های مورد بررسی در )جداول در جمعیت اسب

  11های کاسپین ایران و  برای اسب  ASB17    (16ترین تعداد الل در جایگاه  ( گزارش شده است. در این پژوهش، بیش2و    1

و    (برای جمعیت کاسپین ایران  اللشش  )  HMS6ترین تعداد الل در جایگاه  و کمهای کاسپین کشورهای خارجی(  برای اسب 

 
8Linear Discriminant Analysis - 
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شاید بتوان دلیل کم بودن    مشاهده شد.  (برای جمعیت کاسپین کشورهای خارجی  اللشش  )   ASB23و  HMS6های  جایگاه

های انساب و انتساب کاربرد  های اختصاصی کمی که این نشانگر برای آزمون را در تعداد آلل  HMS6مقدار تعیین ژنوتایپ جایگاه  

الل و میانگین تعداد    203  برای دو جمعیت  شدههای مشاهدهتعداد کل اللهای مورد مطالعه  دارد، تفسیر کرد. در بین جمعیت 

برآورد شد    75/0ها  شده در بین تمام جایگاه. میانگین چند شکلی مشاهدهالل بود  27/9،  هاجایگاهبرای تمام    شدهالل مشاهده

میانگین هتروزیگوسیتی مورد انتظار برای تمامی نشانگرها  .  استهای مورد بررسی  جمعیت بالایی در بین  تنوع اللی  از    نشانکه  

کم  ترین بیشبود.    78/0 مقو  مشاهدهترین  هموزیگوسیتی  مشاهدهادیر  هتروزیگوسیتی  میانگین  شده،  انتظار،  مورد  و  شده 

  HMS7و    ASB2های  مورفیسم، جریان ژنی و تعداد الل موثر نیز به ترتیب متعلق به جایگاههتروزیگوسیتی، شاخص شانون، پلی

بود. بالا    ASB2و    HMS7های  به ترتیب متعلق به جایگاه  82/6تا    70/2ای بین  بود. تعداد الل موثر در این تحقیق در دامنه

دهنده کارآمد بودن نشانگرهای مورد استفاده در  شده و مورد انتظار در این تحقیق نشانبودن مقادیر هتروزیگوسیتی مشاهده

می اسب  ژنتیکی  جایگاهمطالعات  از  هیچ  پژوهش  این  در  آمده  بدست  نتایج  توجه  با  اسب باشد.  جمعیت  در  کها  اسپین  های 

های  های کاسپین ایران در جایگاهانحراف معناداری نشان ندادند، اما اسب (HWEواینبرگ )-کشورهای خارجی از تعادل هاردی

ASB17    وHTG10    .یاز تعادل هارد  هاتیو جمع  هاگاهیجااز    کی  چیهپژوهش    نیآمده در ا  انحراف معناداری داشتند -

های مورد بررسی این  جایگاه پایین بودن میزان شاخص تثبیت رایت در کل د. نداننشان    یداریانحراف معن  (HWE)  نبرگ یاو

بررسی نتایج حاصل از آنالیزهای ژنتیکی و    .است  در بین نژادهای مورد بررسی  خونیبودن سطح هم دهنده پایینتحقیق، نشان  

های کاسپین  های مورد بررسی با یکدیگرنشان داد که میزان تنوع معیارهای ژنتیکی در بین جمعیت اسب مقایسه نتایج جمعیت

اسب  به جمعیت  نسبت  بیشتر  ایران  آمریکا  و  انگلستان  نروژ،  دارد.   بهترهای کشورهای سوئد،  پایدارتری وجود  و در وضعیت 

بنابراین، با توجه به گزارشات مطالعات پیشین در مورد سنجش پارامترهای ژنتیکی اسب کاسپین در داخل و خارج از ایران آشکار  

های گذشته قرار دارد. به طوری ی نسبت به سالبهتر  تیوضعاست که شرایط کنونی این نژاد دارای بیشترین مقدار تنوع ژنتیکی  

ژنتیکی مانند  که شاخص تنوع  از جمعیت   (PIC)و    a(N،  )e(N  ،(He)  ،(I)(های سنجش  بیشتر  ایران  های  در اسب کاسپین 

های کاسپین سوئد، نروژ، انگلستان و آمریکا گزارش شد. آخرین صادرات قانونی اسب کاسپین به خارج از کشور که توسط  اسب 

باشد. بنابراین، شاید یکی از دلایل اصلی پایین بودن سطح تنوع ژنتیکی  می  1991مراجع ذیربط صورت گرفت مربوط به سال  

و    e(N  ،(PIC)(خونی و کاهش پارامترهای ژنتیکی مانند  های خویشاوندی و همهای کاسپین خارج از ایران افزایش تلاقیاسب 

(I)  های کاسپین خارجی نسبت به جمعیت کاسپین باشد که هر سه پارامتر ذکر شده در اسببخاطر تعداد کم اسب صادر شده می

  120نشانگر ریزماهواره بر روی    17( که با استفاد از  1397(. در مطالعه سیدآبادی و ساورسفلی ) 3ایران پایین تر بود )جدول  

شده بین  بود و دامنه تعداد الل مشاهده  41/7ها  شده برای تمامی جایگاهراس اسب کاسپین انجام گرفت، تعداد کل الل مشاهده

 گزارش شد. (HTG7)تا نه  HTG7)و  (HMS1پنج 
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 های ایران برای جمعیت کاسپین زماهوارهیهر نشانگر ر کیبه تفک تیجمع  کی ژنت ی. خلاصه پارامترها1جدول 
Locus aN eN ISF ITF STF Ho He PIC I 

AHT4 10 5.34 0.00 0.00 0.01 0.81 0.81 0.78 1.86 
AHT5 9 4.74 -0.02 -0.02 0.00 0.81 0.79 0.75 1.68 

ASB2 14 6.68 0.02 0.00 0.00 0.83 0.85 0.83 2.08 

ASB17 16 4.77 0.00 0.02 0.01 0.79 0.79 0.77 2.00 
ASB23 12 5.56 -0.02 0.00 0.01 0.84 0.82 0.79 1.92 

HMS3 10 5.15 0.03 -0.02 0.00 0.78 0.80 0.77 1.79 

HMS6 6 4.67 0.00 0.03 0.02 0.79 0.78 0.75 1.63 
HMS7 8 5.63 -0.01 0.04 0.06 0.83 0.82 0.80 1.87 

HTG4 7 3.94 0.00 0.02 0.04 0.75 0.74 0.71 1.57 
HTG10 10 5.68 0.01 0.01 0.00 0.72 0.82 0.80 1.95 

VHL20 11 6.34 0.03 0.04 0.02 0.81 0.84 0.82 2.00 

Mean 10.36 5.32 0.003 0.01 0.01 0.79 0.80 0.78 1.85 

St.Dev 2.97 0.78 0.01 0.02 0.01 0.03 0.02 0.06 0.16 

 FIT(، Fst(، ضریب تمایز جمعیتی )Fit، ضریب همخونی کلی )IS(F(خونی ، ضریب همN)e(تعداد الل موثر  ،N)a(شده تعداد الل مشاهده

 FSTشده ؟؟؟؟ هتروزیگوسیتی مشاهده(Ho)،  هتروزیگوسیتی مورد انتظار(He)، مورفیسم پلی(PIC)   و شاخص شانون(I) . 

 
 برای جمعیت کاسپین کشورهای خارجی  زماهوارهیهر نشانگر ر کیبه تفک تیجمع  کی ژنت یخلاصه پارامترها. 2جدول  

Locus aN eN ISF ITF STF Ho He PIC I 

AHT4 10 6.26 -0.01 0.00 0.01 0.85 0.84 0.82 1.96 
AHT5 7 4.30 0.00 -0.02 0.00 0.75 0.76 0.72 1.57 

ASB2 10 6.82 -0.01 0.00 0.00 0.86 0.85 0.83 2.03 

ASB17 11 5.55 0.03 0.02 0.01 0.79 0.82 0.79 1.93 
ASB23 6 4.84 -0.01 0.00 0.01 0.78 0.77 0.73 1.56 

HMS3 8 4.17 -0.02 -0.02 0.00 0.77 0.75 0.72 1.62 

HMS6 6 5.06 0.02 0.03 0.02 0.77 0.79 0.75 1.61 
HMS7 8 2.70 -0.01 0.04 0.06 0.52 0.52 0.49 1.14 

HTG4 7 3.56 -0.03 0.02 0.04 0.70 0.68 0.62 1.30 

HTG10 8 5.24 -0.07 0.01 0.00 0.85 0.80 0.77 1.79 

VHL20 9 5.40 0.00 0.04 0.02 0.78 0.78 0.76 1.80 

Mean 8.18 4.90 -0.01 0.01 0.01 0.77 0.76 0.73 1.66 

St.Dev 1.66 1.12 0.02 0.02 0.01 0.09 0.09 0.06 0.27 

 
 های ریزماهواره به تفکیک دو نژاد مورد مطالعه . خلاصه پارامترهای ژنتیکی جایگاه 3جدول 

Ave-Het I ISF PIC He Ho eN aN  pop 

80/0 

(02/0 ) 

85/1 

(16/0 ) 

003 /0 

(01/0 ) 

78/0 

(06/0 ) 

80/0 

(02/0 ) 

79/0 

(03/0 ) 

5/32 

(0/7) 

10/36 

(2/97 ) 

Mean 

(St. Dev) 
Iranian Caspian 

76/0 
(09/0 ) 

66/1 
(27/0 ) 

012 /0 - 
(02/0 ) 

73/0 
(06/0 ) 

76/0 
(09/0 ) 

77/0 
(09/0 ) 

90/4 
(12/1 ) 

8/18 
(1/66 ) 

Mean 
(St. Dev) 

Foreign Caspian 

چندشکلی   ،(He)هتروزیگوسیتی مورد انتظار  ، (Ho)شده هتروزیگوسیتی مشاهده، (Ne)تعداد الل موثر ، (Na)شده های مشاهدهتعداد الل

 .(Ave-Het)و میانگین هتروریگوسیتی  (I)شاخص شانون   ،(PIC) سم یمورفیپل
 

، محتوای اطلاعات چند  (He)و مورد انتظار    (Ho)شده  ، هتروزیگوسیتی مشاهده(Na)در مطالعه مذکور مقادیر تعداد الل  

برآورد شد که با مطالعه حاضر شباهت دارد. در   08/0و    78/0،  74/0،  68/0،  41/7به ترتیب    IS(F(خونی  و هم  (PIC)شکلی  

راس اسب کاسپین، عرب و تالشی    136نشانگر ریزماهواره بر روی    12( نیز که با استفاد از  1398مطالعه سیدشریفی و همکاران )

برآورد شد که کمتر از   78/0و  75/0، 72/1، 54/4، 92/8به ترتیب برابر  (He)و  e(N ،(I) ،(Ho)(، (Na)صورت گرفت، مقادیر 

شاخص همین  برای  آمده  بدست  بیشمقادیر  شده  ذکر  تحقیق  در  اما  است.  حاضر  مطالعه  در  کمها  و  الل  ترین  تعداد  ترین 

انگرها  بود که با نتیجه این تحقیق در همین نشالل(  شش  )  HMS6الل( و    12)  ASB17های  شده متعلق به جایگاهمشاهده

شده به ازای هر نشانگر بین سه تا پنج الل  ( میانگین تعداد الل مشاهده1386نیا و همکاران )مطابقت دارد. در مطالعات امیری
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داری با  برآورد شد که تفاوت معنی 69/0و  94/0، 60/6، 18/3، 12/4به ترتیب  (He)و  e(N ،(PIC)  ،(Ho)(، (Na)بود. مقادیر 

نتایج تحقیق حاضر دارد. احتمالاً اختلاف پارامترهای ژنتیکی برآورد شده مطالعه مذکور در مقایسه با پژوهش حاضر در اندازه کم  

باشد. در تحقیق شهسوارانی و رحیمی  8راس( و تعداد نشانگرهای مورد استفاده )  45جمعیت مورد بررسی ) میانجی  نشانگر( 

کمتر از مطالعه حاضر بود. در مطالعه سیدآبادی و    (Ho)و    (Na)بیشتر و مقدار    IS(F(و    N  ،(He)  ،(PIC))e(( مقادیر  1388)

گزارش شد. در تحقیق   0/ 60و    67/0،  94/0،  86/3ب  به ترتی  (PIC)و    (He)،  (Ho)،  (Na)های  ( نیز شاخص1385همکاران )

، 18/9بدست آمده برای اسب کاسپین به ترتیب    (He)و    e(N  ،(PIC)  ،(I)  ،(Ho)(،  (Na)( نیز مقادیر  1400عبدلی و همکاران )

های نژادهای مختلف برآورد شد که مشابه مطالعه حاضر بود. در پژوهشی که تنوع ژنتیکی اسب  69/0و    67/0،  82/1،  77/0،  14/5

شده و  شده، هتروزیگوسیتی مشاهدهرا با استفاده از نشانگرهای پروتئینی و ریزماهواره بررسی کردند میانگین تعداد الل مشاهده

بدست آمد که کمتر از تحقیق حاضر بود. اما انها نشان دادند که    75/0، و  74/0،  75/7مورد انتظار در اسب کاسپین به ترتیب  

- یاز تعادل هارد  یداریمعن   انحرافشده را در بین تمام نژادها داشت و  نژاد کاسپین بالاترین مقدار میانگین تعداد الل مشاهده

  .) et alLuis(2007 ,.نشان داد  H)(WE نبرگیوا

اسب کاسپین مشابه با مقدار بدست    IS(F=-002/0(خونی  های اروپایی صورت گرفت مقدار همای که بر روی اسب در مطالعه

های عرب با  در بررسی که اسب   .(Warmuth et al. 2011)آمده برای نژاد کاسپین کشورهای خارجی در مطالعه حاضر بود  

اعلام شد. همچنین   70/4تا    12/2و تعداد الل موثر بین    47/8شده بین سه تا  دیگر نژادها مقایسه شد دامنه تعداد الل مشاهده

شده و مورد انتظار اسب نژاد کاسپین نیز کمتر از شده، الل موثر، هتروزیگوسیتی مشاهدهمشاهده  در مطالعه مذکور تعداد الل

  ( مقادیر تعداد الل 2011. در مطالعه پریستوپا و همکاران )(Khanshour et al., 2013)مقادیر بدست آمده در این مطالعه بود  

  69/0، و  69/0،  61/3،  84/5شده و مورد انتظار اسب کاسپین به ترتیب برابر  روزیگوسیتی مشاهدهشده، تعداد الل موثر، هتمشاهده

مقدار همخونی   بود. در مطالعه    IS(F(گزارش شد.  آمده در مطالعه حاضر  بدست  مقدار  از  کمتر  آنان  در مطالعه  آمده  بدست 

برآورد  12/0و  IS(F ،71/0 ،72/0(شده، مورد انتظار و همخونی ( نیز مقدار هتروزیگوسیتی مشاهده2018اُوچینیکو و همکاران )

از مطالعه حاضر با تحقیقات پیشین این با بررسی نتایج حاصل  های کاسپین مورد  رسد که جمعیت اسبطور به نظر میشد. 

 بررسی در این مطالعه از نظر ساختار جمعیتی و پتانسیل ژنتیکی در سطح خوبی قرار دارند. 

اولین سطح خوشه  از  نتایج حاصل  در  .  اسب   =2Kبندی  بین  ژنتیکی  آشکار  تمایز  و منعکس کننده  ایران  های کاسپین 

تفاوت دو جمعیت کاسپین مورد بررسی بیشتر شد و هریک به صورت یک    =3Kهای کاسپین کشورهای خارجی بود. در  اسب 

ها باقی ماند. با توجه تفاوت واضح و بدون تغییری بین جمعیت   =6Kتا     =3Kجمعیت مجزا در گروهی جداگانه قرار گرفتند. از  

های کاسپین ایران از نظر تشابه  توجه و جالبی که در آنالیز ساختار جمعیتی مشاهده شد، یگانگی اسب، نکته قابل1به شکل  

ی از عوامل اصلی آمیختگی و تفاوت  دهنده بالا بودن میزان هموزیگوسیتی در این نژاد است. احتمالاً یکساختاری بود که نشان
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های بومی آن کشورهاست که از آن به جهت کاهش  های کاسپین کشورهای خارجی تلاقی این نژاد با پونیساختار ژنی در اسب 

(  2012شود. در مطالعه پریستوپا و همکاران )های دیگر استفاده میخونی در نژاد کاسپین و در عین حال اصلاح نژاد اسبهم

به کاسپین  قابلنژاد  دارتمور طور  نژادهای  با  هافلینگر   9توجهی  تاثیر   10و  دلیل  به  شاید  که  بودند  مشترکی  اجداد  دارای 

 ای است که در گذشته اسب نژاد عرب بر روی این نژادها داشته است.  شدهشناخته 

 

 
هر فرد با یک خط   Structureافزار توسط نرم Qهای مختلف در نمودارهای مربوط به برآوردهای مقادیر . میزان انتساب به خوشه1شکل 

 خوشه استنتاجی است. Kعمودی نشان داده شده که طول آن نشانگر سهم هر کدام از  

 

 
 ( آبی)و کشورهای خارجی  (قرمز) های کاسپین ایراناسب ، ی مورد بررس یهاتیو شباهت جمع یپراکندگ  رهیتابع چندمتغ. 2شکل 

 

های اصلی که یک روش غیر  ها آنالیز مشخص کننده مولفهبه منظور تشخیص تمایز و تنوع ژنتیکی در بین و داخل جمعیت 

مشخص است، نژادهای کاسپین ایران و کشورهای خارجی به لحاظ   2گونه که از شکل  اجرا شد. همان،  باشدمبتنی بر مدل می

پوشانی جزیی دارند.  ساختار ژنتیکی کاملا با یکدیگر متفاوت بوده و هر جمعیت یک گروه جداگانه تشکیل داده و درصد هم

های کاسپین مورد مطالعه که دارای خصوصیات مشترک فنوتیپی هستند قابل توجیه پراکندگی موجود در بین جمعیت اسب 

   های مورد بررسی جای تامل و بررسی دارد.است اما وجه تمایز ژنوتیپی مشاهده شده در بین جمعیت

 
9 Dartmoor - 
10 Haflinger - 
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های مبتنی فاصله ژنتیکی )استاندارد و نااُریب های مورد مطالعه با استفاده از روشدر تحقیق حاضر، فواصل ژنتیکی جمعیت 

Nei ،Slatkin's  وEdwaed's)  ارایه گردید.  3برآورد شد و در جدول 

 Neiهای مورد مطالعه بر مبنای روش نااریب . فواصل ژنتیکی بین جمعیت3جدول 

pop Iranian Caspian Foreign Caspian 

Iranian Caspian *** 0.868 

Foreign Caspian 0.140 *** 

 Nei روش نااریببا استفاده از   (زیر قطر  )عددو فواصل ژنتیکی  (بالای قطر  )عددشباهت ژنتیکی 
 

مورد بررسی های  میان جمعیت  تیکدرخت فیلوژنجهت ترسیم    Neiفاصله ژنتیکی تغییریافته   در این مطالعه، از ماتریس

جواری و پیوند هم  (UPGMA)این پژوهش با استفاده از روش جفت گروهی غیروزنی با کمک میانگین حسابی  در    استفاده گردید.

(NJ)  متمایزی قرار   در گروه  ایران و کشورهای خارجی هر یکهای کاسپین  برآورد شد که جمعیت نژادی    فواصل ژنتیکی بین

های نژاد کرد و عرب در یک گروه، ترکمن و کاسپین نیز هر کدام در  گسترده، جمعیت اسب   در یک مطالعه  .(3)شکل    گرفتند

( 2007و همکاران )  11در مطالعه لویئز   . et al(Ovchinnikov(2018 ,.یک گروه جداگانه و دورتر از دو نژاد مذکور جای گرفتند  

تکه بر اساس موقعیت جغرافیایی نژادهای در یک گروه  های نژاد کاسپین، عرب و آخالبه غیر از اسب نژاد لیپیتزان بقیه اسب 

ای اندکی از نژادهای ترکمن، کرد، لیپیتزان و اسبهای عرب  ای دیگر نیز اسب کاسپین با فاصلهژنتیکی قرار گرفتند. در مطالعه

 .  (Pires et al., 2016)شاقیا، ایران و سوریه در گروهی جداگانه قرار گرفت 

 
 های اسب کاسپینبدست آمده برای جمعیت جواریپیوند همدرخت  .3شکل 

 

با توجه به آنالیزهای آماری و تفسیر نتایج به دست آمده مشخص شد که نژاد اسب کاسپین از تنوع ژنتیکی بالایی برخوردار  

 ی به استثنا  که کرداظهار    توانیم   برخوردار است و ییبالا یکیتنوع ژنتکاسپین از   ی هااسب  ،کوچک  12یژن  خزانه  رغم یعل  است.

 ی نژادها  نیدر ب  یتیگوسیهتروز   بیضر  نیبالاتر  یدارا  یسازیاهل  اولیه  شده از مناطقمشتق   ینژادها   ی، تمام13ات رانش ژنتیکیاثر

ارزیابی ساختار ژنتیکی   25از آنجایی که تعداد    .(Warmuth et al. 2011)  هستند  یوانیح ازای هر نژاد برای  راس اسب به 

های اسب مورد استفاده در تحقیق حاضر به خوبی ساختار  ، تعداد زیاد نمونه(Cothran et al., 2005)باشد  جمعیت مناسب می

های نژاد کاسپین را نمایان ساخت. با اشاره به سابقه دیرینه اسب کاسپین در ادوار مختلف تاریخی ایران و استعداد  ژنتیکی اسب

تر قدرت بالای سازگاری و تطابق با محیط، اگر بیش  ذاتی این نژاد در زمینه پرش و آموزش سوارکاری به کودکان و از همه مهم

 
11 síLu - 

12 Gene pool - 
13 Bottleneck effect - 
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از پیش به توان بالقوه این نژاد توجه نشود در آینده با خطر کاهش تنوع ژنتیکی و انقراض مواجه خواهد شد. در ایران به رغم 

های اسب  حساسیت بالای استراتژیکی و اقتصادی نژاد کاسپین در صنعت اسب، متاسفانه آنچان که باید توسط اصناف و انجمن

پیش  و  ایران در جهت  اروپایی  نگرفته است. در صورتی که در کشورهای  امری صورت  آن  توان ورزشی  و  ژنتیکی  ارتقای  برد 

های حفاظت نژادی اسب کاسپین با برگزاری رویداهای ورزشی و انجام تحقیقات آزمایشگاهی در اسب کاسپین آمریکایی انجمن

های کاسپین تجزیه و تحلیل ساختار ژنتیکی اسب   دهندهمطالعه حاضر نشان  اند.به افزایش جمعیت و اصلاح نژاد آن اقدام ورزیده

های کاسپین فراهم  باشد، که به طور کلی تصویری جامع از روابط بین اسب کشورهای ایران، سوئد، نروژ، انگلستان و آمریکا می

ها و همچنین ارزیابی ساختار ژنتیکی جهت بررسی قرابت کند. در این پژوهش، هدف بررسی تفاوت ژنتیکی در بین جمعیتمی

از نشانگرهای ریزماهواره علیرغم جمعیت محدود اسب کاسپین در سراسر دنیا، این نژاد بود.    SSRای  ژنتیکی آنها با استفاده 

های بارز و  دارای پتانسیل بالایی ژنتیکی بوده و محافظت آن از اهمیت بالایی برخوردار است. از آنجایی که این نژاد دارای ویژگی

خونی از آنها در  توان جهت افزایش تنوع ژنتیکی، کاهش خطرات مرتبط با رانش ژنتیکی و همباشد مییکی میمنحصربفرد ژنت

ها  مدت بین اسب  یطولان  یبازه زمان  واسطه های کاسپین و دیگر نژادهای پونی بهره برد. این تحقیق به  جهت اصلاح نژاد اسب 

ترین مطالعات اسب کاسپین صورت گرفته تا به حال بوده است. بنابراین از لحاظ  های مورد بررسی یکی از جامعو تعداد زیاد نمونه

بیان میزان واقعی مقادیر ساختار ژنتیکی و تنوع درون نژادی آشکار کرد که شرایط کنونی اسب کاسپین نیازمند توجه بیشتر به 

اسب .  میباشتا در آینده شاهد ذخایر ژنتیکی با درصد خلوص نژادی بالا در کشور  منظور جلوگیری از اثرات رانش ژنتیکی است  

گیری بسیاری از نژادهای مختلف اسب تاثیر بسزایی  ترین نژادهای آسیا و جهان بوده  که در شکلنژاد کاسپین یکی از قدیمی

امید است نتایج  های اصلاح نژادی است.  لذا  های برنامهد باستانی یکی از ضرورت است، لذا حفظ و ترویج پرورش این نژا  داشته 

از اسب نژادی و صادرات آن به کشورهای بدست آمده  افزایش توجه مسئولان به حفاظت  باعث  این تحقیق  های کاسپین در 

 مختلف شود تا شاهد پالایش جمعیت، رونق پرورش و اصلاح نژاد اسب کاسپین باشیم. 
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