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  چكيده

بـراي    ريزمـاهواره  نشـانگر پـنج   را و تركمن جرگلان بـا اسـتفاده از  تركمن صحمناطق ايراني تركمن تنوع ژنتيكي دو جمعيت اسب  ،در اين تحقيق
 معني داري را واينبرگ انحراف -تعادل هاردي زها در دو جمعيت ا تمام جايگاه. مورد بررسي قرار گرفتمقايسه سطوح چند شكلي و درك روابط بين آنها 

مربوط بـه جمعيـت    HMS1آلل در جايگاه  3آلل بوده و از  6/3و  4متوسط تعداد آلل در جمعيت تركمن صحرا و تركمن جرگلان به ترتيب . دنشان دادن
ميـانگين  . در دو جمعيت فاقد چنـد شـكلي بـود    AHT4جايگاه  .متغير بودمربوط به جمعيت تركمن صحرا  ASB2آلل در جايگاه  6تا تركمن جرگلان 

. در جمعيـت تـركمن صـحرا بـود     685/0و  316/0در جمعيت تركمن جـرگلان و   668/0و  366/0هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار به ترتيب 
ي ناشي از آميـزش هـاي كنتـرل نشـده مـي      ميانگين هتروزيگوسيتي مشاهده شده كمتر از هتروزيگوسيتي مورد انتظار در دو جمعيت مويد همخوني بالا

 مي تواند به دليـل بنيـان ژنتيكـي مشـترك و منشـاء نـژادي يكسـان آنهـا و          بين دو جمعيتبرآورد شده ) 0647/0( بسيار كم Nei اصله ژنتيكيف. باشد
 .باشد بين دو منطقه راز و تركمن صحراموجود جريان ژني همچنين 

  
  ينگرهاي ريزماهواره، چند شكلي، اسب ايرانتنوع ژنتيكي، نشا :كليدي واژه هاي

 

   7 6 5 4 3 2    1 مقدمه
تلقـي گشـته    نژادهاي بومي در هر كشور به عنوان سـرمايه ملـي  

 .)5( دار اسـت راز ارزش و اهميـت زيـادي برخـو    آنهـا حفظ و تكثيـر  و
هاي  سرزمين پهناور ايران به علت شرايط خاص جغرافيايي داراي اقليم

هـاي طبيعـي و مصـنوعي     چنين شرايطي انتخـاب  درو  استمتنوعي 
در  نـوع با استعدادهاي مت حيوانات اهليموجب شده است كه نژادهاي 

 ايرانـي  اسـب اسب تركمن گونه اي از نژاد . )11(د اين كشور بوجود آي
. كـرده و پـرورش مـي يابـد     ندگيصحرا زكه در منطقه تركمن است 

و  تكـه  آخـال  يمـوت،  نژادهاي شناخته شده اسب تركمن در سه گروه
                                                            

 سابق اندانشجوي و دانشيار ،كارشناسي ارشد دانشجوي سابقبه ترتيب  -6و  4،2،1
  دانشگاه گيلاندانشكده علوم كشاورزي،  ي،گروه علوم دام كارشناسي ارشد

  مؤسسه تحقيقات علوم دامي كشورعضو هيات علمي  - 3
  دانشگاه تبريز ،دانشكده كشاورزي گروه زراعت و اصلاح نباتات،دانشيار  - 5
دانشكده گروه علوم دامي و پرورشي كرم ابريشم كارشناس ارشد پژوهشي  - 7

  دانشگاه گيلان ،كشاورزي
(Email: bendalir@guilan.ac.ir                      :نويسنده مسئول -(*

 
 
 
 
 
 

دسـته بنـدي شـده    ) از تلاقي اسب تـركمن وعـرب   يمخلوط( چناران
امروزه خالص ترين اسب هاي تركمن ايـران را در منطقـه راز و   . ستا

يشـترين  توابع استان خراسان شمالي مي توان يافـت كـه ب   جرگلان از
  . دمحسوب مي شوجمعيت اين اسب 

شناسايي دقيق نژادهاي اسب ايراني كه از ذخاير ملـي  از آنجائيكه 
بـه  ذيـربط  از وظايف ضروري مؤسسات تحقيقاتي  محسوب مي شوند

اولين گام در اين راستا بررسي ميزان تنوعي است كه در  ،رود شمار مي
هـاي ژنتيكـــي جهـت    امروزه از نشانــگر   .)5( ها وجود دارد جمعيت

جانداران مختلـف اسـتفاده مـي     8تعيين تنوع گروهي و نيز دسته بندي
 DNAهرچند مجموعة وسـيعي از تكنيـك هـاي نشـانگر     ). 16(شود 

در طي چند دهه اخير از جهت مطالعات ژنتيكي در دسترس است، ولي 
دهـي   ريزماهواره به دليل چند شـكلي زيـاد، قابليـت رتبـه     هاينشانگر
مبارز بودن و پراكندگي يكنواخـت در سراسـر ژنـوم بـه طـور      آسان، ه

    .)20(شده است وسيعي استفاده 
تاكنون مطالعات متعددي در زمينه تنـوع ژنتيكـي نژادهـا و گونـه     
                                                            
8- Classification 
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بـه  كه  ،)18( اي در مطالعه .هاي اسب در سراسر دنيا انجام شده است
 اسـب هـاي  تنـوع ژنتيكـي    ،ميتوكنـدريايي  DNAكمك چند شكلي 

مـورد ارزيـابي قـرار گرفـت،      )يكي از جزاير جنوبي كـره (چجو  منطقه
برآورد گرديد كه  91/0هاپلوتيپ مورد بررسي،  17ميزان تنوع ژنتيكي 

مويد وجود گروه هاي ژنتيكي متنوع در اجداد مـادري جمعيـت اسـب    
نـژاد اسـب بـاركش     6تنـوع ژنتيكـي    ،)2(آبرله و همكاران . دبو چجو

جايگاه ريزمـاهواره   30ت ژنوتيپي حاصل از آلماني را به كمك اطلاعا
تفـاوت آشـكار ميـان    نتايج به دست آمـده  مورد مقايسه قرار دادند كه 

، تنـوع  )17( ي ديگـر در تحقيق ـ. نژادهاي اسـب بـاركش را نشـان داد   
بـا اسـتفاده از   ) اسپانيا(راس اسب نژاد بومي ناحيه باسك  417ژنتيكي 

 نتـايج حاصـله   قـرار گرفـت كـه   نشانگر ريز ماهواره مورد ارزيابي  12
نسبت به نژادهاي را براي اين نژادها  ميانگين هتروزيگوسيتي بيشتري

  .  ديگر اسب نشان داد
نشـانگر ريزمـاهواره بـه منظـور      7از  ،)15(سيد آبادي و همكاران 

در . تهيه سيستم تعيين شجره براي اسب خزر ايـران اسـتفاده نمودنـد   
ــر جاي   ــل در ه ــداد آل ــق تع ــن تحقي ــي از  اي ــاه ژن ــا  3گ ــل و  4ت آل

در تحقيـق  . متغير بود 741/0تا  617/0ي مورد انتظار از هتروزيگوسيت
چندشكلي پروتئين خون دو جمعيت اسب بـومي   ،)3(ديگري در ايران 

 الكتروفورز مورد بررسي قرار گرفت كهبه كمك ) كرد و تركمن(ايران 
و جايگـاه  همشـكل بـوده    جايگـاه ژنـي   4گاه مورد بررسي، جاي 10از 

اميري نيـا  . آلل چند شكلي بسيار بالايي نشان داد 5با ) Tf(ترانسفرين 
تنوع ژنتيكي داخل جمعيـت اسـب خـزر ايـران را بـا       ،)4(و همكاران 

نتايج به دسـت  نشانگر ريزماهواره مورد ارزيابي قرار دادند كه  8كمك 
ر د. تنوع ژنتيكي قابل ملاحظه اي را در ايـن جمعيـت نشـان داد   آمده 

1تنوع ژنتيكي سه جمعيت اسب پانتانيرو ،)9(يك مطالعه در برزيل 
بـا   

جايگاه ريز ماهواره مورد ارزيابي قرار  10حاصل از  اطلاعاتاستفاده از 
و ضريب همخوني هرجمعيـت  شناسايي آلل  91در اين تحقيق . گرفت

همچنـين  . و همچنين تنوع ژنتيكي بين سه جمعيت پايين گزارش شد
نـژاد اسـب    34راس از  1679تنـوع ژنتيكـي    ،)12(ران لروي و همكـا 

. ريزماهواره مورد بررسي قرار دادنـد نشانگر  11فرانسه را با استفاده از 
تـا   43/0در اين تحقيق هتروزيگوسيتي مورد انتظار بسـته بـه نـژاد از    

متغير بود و بر اساس آناليزهاي چنـد متغيـره و روابـط ژنتيكـي،      79/0
   .نتيكي متفاوت دسته بندي شدندگروه ژ 4نژادها به 
ايرانـي   تركمن اسب جمعيتنيز تنوع ژنتيكي دو  حاضر تحقيق در

ريـز   نشانگرپنج  تركمن صحرا و تركمن جرگلان با استفاده ازمناطق 
  . دمي گيرمورد بررسي قرار  ماهواره

  
  
  

                                                            
1  - Pantaneiro 

  ها مواد و روش
هاي تركمن  رأس اسب به طور تصادفي از جمعيت اسب 30تعداد 

 جـرگلان در تـركمن  در منطقه گنبد استان گلستان و جمعيـت   صحرا
و به شكل انفرادي  نمونه برداري شمالي استان خراسان بجنورد منطقه

ها بـا اسـتفاده از روش    ژنومي نمونههاي  DNA. نمونه خون تهيه شد
 اختصاصـي  ريزماهواره آغازگر 5با استفاده از  كلروفرم استخراج و-فنل

  AHT4و) HSM1 ،HSM3 ،HSM6 )10(، ASB2 )8شامل اسب 
اجـزاي  . نـد قـرار گرفت  مورد اسـتفاده  اي پليمراز واكنش زنجيره در ،)7(

 ميكروليتـر  25حجـم نهـايي    بـه  اي پليمراز موجود در واكنش زنجيره
از ميكرومـولار از هـر كـدام     200ژنـومي،   DNAنـانوگرم   30 شامل

dNTPS  ) كمپانيRoche -آلمان(بافر ،PCR   1با غلظتX ) شركت
كمپـاني  ( آغازگرهـا از ميكرومول از هـر كـدام    3/0،  )ايران -سيناژن

TIB MOLBIOL- واحـد آنـزيم    5/1 ،)آلمـانDNA Taq  پليمـراز 
 -شركت سـيناژن (  MgCl2ميلي مولار  5/2 ،)ايران -شركت سيناژن(

اي پليمراز  پروفيل حرارتي واكنش زنجيره .بودو آب دوبار تقطير ) ايران
درجه سانتيگراد  94 در دماي سازي حله ابتدايي واسرشتهمريك شامل 

 دمـاي  سازي در واسرشته(  اصلي واكنش چرخه 35دقيقه و  5به مدت 
در  ثانيه، اتصال آغازگر به رشته الگـو  15به مدت  سانتيگراد درجه 94

 آنزيمـي در دمـاي   بسط و ثانيه 15ه مدت سانتيگراد بدرجه  60 دماي
در  نهاييآنزيمي و مرحله بسط ) ثانيه 20دت به م سانتيگراد درجه 72

ــاي ــدت   72 دم ــه م ــانتيگراد ب ــرا  10درجــه س ــه اج  .)10( شــددقيق
كريل آميد پلي اژل با استفاده از  اي پليمراز محصولات واكنش زنجيره

مــدل الكتروفــورز عمــودي دســتگاه  واسررشــته ســاز بــه وســيله% 6
®Sequi-Gen )Bio-Rad -ــا ســپس  والكتروفــورز شــده  )آمريكــا ب

امتيازدهي باندها با اسـتفاده   .استفاده از نيترات نقره رنگ آميزي شدند
تعداد . صورت گرفت) آمريكا -Quantity one )Bio-Radافزار  از نرم
و بررسي وجود  جايگاه هتروزيگوسيتي مورد انتظار براي يك ،مؤثر آلل

رت صـو  (χ2) كـاي  مربـع آزمون ا استفاده از واينبرگ ب -تعادل هاردي
بـا   ،)14(ي ئ ـرابطه ن ر اساسو فاصله ژنتيكي بين دو جمعيت بگرفت 

  . برآورد گرديد ،)POPGENE 32 )19افزار  استفاده از نرم
  

  نتايج و بحث 
هـا در دو جمعيـت از    تمـام جايگـاه  آمـده   به دستر اساس نتايج ب

علت . )>01/0p( ر نشان دادنددا واينبرگ انحراف معني -تعادل هاردي
تشـكيل سـاختار ژنتيكـي ناشـي از      دليـل ه ممكن است ب افاين انحر

اتخاذ استراتژي هاي متفاوت انتخاب محلي و نمونه بـرداري در ميـان   
يا  هاي تكثير نشده آلل وجوداز طرفي . ساختار هاي شناخته نشده باشد

 مي تواند منجر به اشتباه در مشـاهده هموزيگـوت هـا    2هاي صفر آلل
                                                            
2- Null Allel 
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هـا همپوشـاني    ها اگـر بـا هتروزيگـوت    ن آللحضور اي زيرا ،)13( باشد 
ــزايش     ــاً اف ــيتي و متعاقب ــاهش هتروزيگوس ــث ك ــند باع ــته باش داش

   .)20( شود هموزيگوسيتي مي
خلاصه نتايج مربوط به تنوع ژنتيكي در پنج نشانگر ريـز   1جدول 

همانطور كه ملاحظه مي شـود  . ماهواره مورد مطالعه را نشان مي دهد
در دو جمعيت تركمن صحرا و تركمن جـرگلان   ميانگين تعداد آلل ها

بيشترين و كمترين تعداد  .بوده است 6/3±28/1و  4±87/1به ترتيب 
آلل مشاهده شده در دو جمعيت بـه ترتيـب مربـوط بـه جايگـاه ژنـي       

ASB2  آلل و جايگاه ژنـي  با ششدر جمعيت تركمن صحرا HMS1 
نيز در  AHT4 جايگاه ژني .آلل بود با سهدر جمعيت تركمن جرگلان 

در بررسي تنـوع   ،)17(سوليس و همكاران . بود 1دو جمعيت، همشكل
نشـانگر   12به كمك ) اسپانيا(ه باسك منطق ژنتيكي چهار نژاد اسب از

اين . را گزارش نمودند 08/8تا  75/5ريز ماهواره ميانگين تعداد آلل از 
آلل را  11/4و  33/4ميانگين  ،)6(محققان و همچنين آودي و بانوس 

تروبرد و اسكيروس يونان گـزارش نمودنـد    اسب هايبه ترتيب براي 
از طـرف ديگـر در مطالعـه اخيـر     . كه به برآوردهاي ما نزديكتر هستند

اسـكيروس يونـان نيـز مـورد      اسـب هـاي  براي  HSM1جايگاه ژني 
، عمومـاً . استفاده قرار گرفت كه بر خلاف مطالعه حاضر همشكل بـود 

مقايسه تعداد آلل در مطالعات مختلـف بايـد بـدقت انجـام شـود زيـرا       
همچنين انواع متفـاوت   ممكن است نشانگرهاي متفاوت ريزماهواره و

   .  نشانگر مورد استفاده قرار گيرند
ــطوح       ــه، س ــن مطالع ــكل در اي ــد ش ــانگر چن ــار نش ــراي چه ب

ــار از    ــورد انتظ ــيتي م ــا  638/0هتروزيگوس ــانگين  ( 730/0ت ــا مي ب
بـا  ( 704/0تـا   619/0در جمعيت تركمن صحرا و از ) 050/0±685/0

در جمعيت تركمن جـرگلان متغيـر بـود، در    ) 668/0±024/0ميانگين 
كه ميـانگين هتروزيگوسـيتي مشـاهده شـده بـراي دو جمعيـت        حالي

ــب    ــه ترتي ــركمن جــرگلان ب ــركمن صــحرا و ت و  316/0 ±033/0ت
يــت مــورد مطالعــه، در هــر دو جمع). 1جــدول (بــود  116/0±366/0

ميانگين هتروزيگوسـيتي مشـاهده شـده مقـادير كمتـري نسـبت بـه        
هتروزيگوسيتي مورد انتظار نشان داد كه مويد همخوني بالاي ايـن دو  

با در  بديهي است. جمعيت ناشي از آميزش هاي كنترل نشده مي باشد
نظر گرفتن اندازه محدود جمعيت، احتمال افزايش افـراد هموزايگـوت   

در تحقيـق انجـام شـده توسـط     . به هتروزايگوت بيشـتر اسـت  نسبت 
نيز ميانگين هتروزيگوسيتي مشاهده شـده در   ،)13(لوئيس و همكاران 

هتروزيگوسـيتي مـورد   جمعيت هاي آخال تكه و اسبچه خزر نسبت به 
درحاليكه در بررسي ديگري بـر روي جمعيـت اسـب    . انتظار كمتر بود

بيشتر ) 940/0(وسيتي مشاهده شده ميانگين هتروزيگ ،)15(خزر ايران 
برآورد گرديدكه نشـان دهنـده   ) 675/0(از هتروزيگوسيتي مورد انتظار 

                                                            
1- Monomorph 

 . تنوع ژنتيكي بالاي اين جمعيت مي باشد
در جمعيـت  مورد انتظـار   متوسط هتروزيگوسيتيدر مطالعه حاضر 

 نســبت بــه )>01/0p( تفــاوت معنــي داري) 685/0(تــركمن صــحرا 
 تـركمن جــرگلان در جمعيـت   مـورد انتظـار   متوسـط هتروزيگوسـيتي  

از آنجائيكه هتروزيگوسيتي مورد انتظـار در واقـع    .نشان نداد) 668/0(
اين نتيجه مـي توانـد   نشان دهنده ميزان تنوع ژني جمعيت مي باشد، 

  .اشدمعيت بژني تقريباً يكسان اين دو جتنوع  مويد
يب برابر با دو جمعيت به ترتبين ميزان تشابه و نيز فاصله ژنتيكي 

 بين اين دوكم بودن فاصله ژنتيكي . به دست آمد 0674/0و  9373/0
بنيان ژنتيكي مشترك و منشأ نژادي يكسان  جمعيت مي تواند به دليل

بـين دو منطقـه راز و   موجـود   2جريـان ژنـي   ،علاوه بر اين .آنها باشد
. تواند موجب تشابه زيـاد ايـن دو جمعيـت شـود     تركمن صحرا نيز مي

نيـز فاصـله كـم بـين ايـن دو       RAPDآمده از نشانگر  به دستج نتاي
جمعيـت  دو با توجـه بـه اينكـه     نهايت در ).1( كند جمعيت را تأييد مي

و بـا عنايـت بـه     دنباش مي ي برخوردارتنوع ژنتيكي كم مورد مطالعه از
توان بـا   ، مياهميت وجود تنوع ژنتيكي در حفظ و بقاء نژاد هاي بومي

تنوع و  بيشتر ها از كاهش ؤثر جمعيت و كنترل آميزشافزايش اندازه م
  . به عمل آوردجلوگيري اين جوامع با ارزش افزايش همخوني 

 
  تشكر و قدرداني

دانند از موسسه تحقيقات بيوتكنولوژي  نويسندگان بر خود لازم مي
آزمايشگاه ژنتيك  ها و به خاطر تامين بخشي از هزينه كشاورزي ايران

بـه   گروه پژوهشي كرم ابريشم دانشگاه گـيلان  وليو ماركرهاي مولك
 مشـاوره هـاي   ازهمچنين  خاطر فراهم نمودن امكانات آزمايشگاهي و

و استاد دانشگاه كنتاكي آمريكـا   Cothran Gusآقاي پروفسور علمي 
دانـش آموختـه    وحيـدي سـيد محمـد فرهـاد    همكاري آقاي مهندس 

 . داني بعمل آورندو قدر تشكردانشگاه گيلان 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
 
  

                                                            
2- Gene Flow 
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 تركمن جرگلان و جمعيت تركمن صحرا دو در  (He) و مورد انتظار (Ho)ميزان هتروزيگوسيتي مشاهده شده  -1 جدول

  تركمن جرگلان تركمن صحرا  مكان ژني
 Ho He تعداد آلل Ho He تعداد آلل

HMS1 4 366/0 645/0 3 333/0 619/0 

HMS3 5 300/0 730/0 4 166/0 671/0 

HMS6 4 300/0 638/0 5 500/0 704/0 

ASB2 6 300/0 728/0 5 466/0 679/0 

AHT4 1 - - 1 - - 

6/3 685/0 316/0 4 ميانگين  366/0  668/0  
28/1 050/0 033/0 87/1انحراف معيار  116/0  024/0  
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