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Introduction: Horse has been of great interest to humans due to its speed, strength, and endurance. Based on its 
role in human history and civilization, it is considered the most important domesticated animal. Iranian horse 
breeds are bred in the north, south, and west regions of the country. Arabian horse is one of the international 
breeds in the world, which is bred in more than 60 countries. Preliminary evidence shows that the Arabian horse 
breed was established about 3000 years ago and was bred in small populations in many countries of the Middle 
East, including Egypt, Iran, Saudi Arabia, and Syria. These separate populations have led to the development of 
different maternal strains of the Arabian horse. Genetic diversity is necessary for genetic conservation and survival 
of the breeds. Molecular markers are used to assess the structure and genetic diversity of different populations. 
Therefore, one of the suitable markers is a microsatellite. Regarding the importance of genetic diversity in the 
survival of the breed, and designing the genetic conservation and breeding programs, the purpose of this study 
was to investigate the population structure and genetic diversity of Arabian horse breeds using microsatellite 
markers. 
Materials and Methods: In this study, hair root samples were obtained from 8673 (5602 mares and 3071 
stallions) Arabian horses from Khuzestan, Yazd, Kerman, Isfahan, Lorestan, and Alborz provinces. DNA samples 
were extracted from hair roots using the Direct PCR Kit (Thermo Fisher Scientific, Vilnius, Lithuania). The 
quantity and quality of the extracted DNA were controlled by spectrophotometry and agarose gel methods. The 
number of 10 microsatellite markers including AHT04, AHT05, ASB02, ASB17, ASB23, HMS03, HMS06, 
HMS07, HTG10, and VHL20 were used based on ISAG recommendation. Then, the amplification of genomic 
fragments and the genotype of samples was determined by COrDIS Horse Reagent Kit (Moscow, Russia). 
Forward primers were labeled with fluorescent dye at 5'-end. These microsatellite loci were amplified by the 
multiplex PCR method. Then, the PCR products were genotyped by the Genetic Analyzer system and the capillary 
electrophoresis method. Obtained data were used to estimate demographic parameters. The number of effective 
alleles, the number of observed alleles, the observed heterozygosity, the expected heterozygosity, and the Shannon 
index were calculated by GenAlex 6.5 software. Genpop 4.7.5 software was used to calculate the FIS statistic or 
Fixation index in the population. 
Results and discussion: The results showed that the lowest and highest number of observed alleles were related 
to ASB17 (17 alleles), HMS06 (eight alleles), and HMS07 (eight alleles) markers, respectively. The total number 
of alleles observed at all loci was 113 alleles. The average number of observed alleles was estimated to be 11.3, 
which indicates high allelic diversity in the Persian Arabian horse. The mean number of effective alleles, Shannon 
index, observed and expected heterozygosity and Fixation index were 3.97, 1.58, 0.721, 0.736, and 0.021, 
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respectively. The mean genetic diversity in the Arabian horse’s population was calculated to be 0.736. The highest 
and lowest genetic diversity was observed in VHL20 (0.803) and ASB02 (0.620) markers, respectively. The 
average number of effective alleles per locus in studies conducted in different countries on Arabian horses, 
including Egypt, Syria, and Western countries, with Persian Arabian horses in this research, showed that number 
of effective alleles is higher in Persian Arabian horses. The average Shannon's index has been reported to be 
slightly lower in previous studies of Persian Arabian horses, which is probably due to the small number of samples 
in these studies compared to the present study.  The highest and lowest observed heterozygosities in this study 
were related to AHT4 (0.788) and ASB02 (0.613) markers, which were consistent with the results of the research 
conducted on Arabian horses of Iran, Syria, and Egypt. The positive FIS value in Arabian horses made a decrease 
in heterozygosity in the population, an increase in homozygosity and consequently inbreeding in Arabian horse 
populations. In this research, all studied loci showed a significant deviation from the Hardy-Weinberg equilibrium. 
Except for the AHT04 marker, which deviated from the Hardy-Weinberg equilibrium at P<0.01, the others have 
deviated at P<0.001. Deviation from the Hardy-Weinberg equilibrium can indicate the presence of some factors 
disturbing Hardy-Weinberg equilibrium, such as migration and selection, which in Persian Arabian horses, the 
entry of stallions from outside the herd and the gene flow between different maternal strains and also the existence 
of a selection program among breeders are the main factors of deviation from Hari-Weinberg equilibrium. 
Conclusions: Evaluation of the genetic structure of Arabian horses of Iran and comparison with other Arabian 
horses in the world, including those in the Middle East region, showed that Arabian horses of Iran have a higher 
genetic diversity, which is probably due to the presence of different maternal strains in Iran, high gene flow among 
the different strains, a large import of Arabian horses and crossbreeding with Arabian horses of Iran, as well as a 
high number of samples and so identification of new alleles in this research. On the other hand, the rate of 
inbreeding was positive according to the FIS in Iran Arabian horses, indicating a risk of genetic diversity loss and 
increasing inbreeding in these horses. Therefore, management of genetic diversity and prevention of mating 
among related animals should be considered. 
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     چكيده

 تعداد از اين منظوربه هاي عرب ايران با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره بود. بررسي تنوع ژنتيكي اسب ،هدف از اين تحقيق
مورد  VHL20 و AHT04، AHT05، ASB02، ASB17، ASB23، HMS03، HMS06، HMS07نشانگر ريزماهواره شامل  ١٠

كرمان، اصفهان،  زد،يخوزستان،  هاياسب از استان ينمونه مو ٨٦٧٣ د. تعدادشاستفاده  المللي ژنتيك دامانجمن بين تاييد
روش  با ريزماهواره نشانگرهايهاي اخذ شده انجام گرفت. از نمونه DNAاستخراج  جمع آوري شد و سپس لرستان و البرز

Multiplex PCR سيستم  به وسيله تكثير شده شدند. سپس محصولات ريتكثGenetic analyzer نهييالكتروفورز مو و با روش 
 ASB17كمترين تعداد آلل مشاهده شده به ازاي هر نشانگر، به ترتيب مربوط به نشانگرهاي و بيشترين تعيين ژنوتيپ شدند. 

و ها هاي مشاهده شده در همه جايگاهآلل) بودند. مجموع تعداد كل آللهشت ( HMS07و آلل)  هشت( HMS06، آلل) ١٧(
ميزان  ،شاخص شانون ،ميانگين تعداد آلل موثرد. دنبو ٣/١١و  ١١٣با  برابرميانگين تعداد آلل مشاهده شده به ترتيب 

دست آمد. به ٠٢١/٠و  ٧٣٦/٠ ،٧٢١/٠ ،٥٨/١ ،٩٧/٣به ترتيب و شاخص تثبت  هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار
 VHL20محاسبه شد. بيشترين تنوع ژنتيكي در نشانگر  ٧٣٦/٠ با ميانگين تنوع ژنتيكي در جمعيت اسب عرب مورد بررسي برابر

جمعيتي در  هايفراسنجه بود. ٦٢٠/٠با مقدار  ASB2و كمترين ميزان تنوع ژنتيكي مربوط به نشانگر  ٨٠٣/٠ برابر با با فراواني
اد جهت اجراي وجود تنوع ژنتيكي در اين نژ. است بالانسبتاٌ نژاد  اين در ژنتيكي تنوع و اسب عرب نشان داد كه چندشكلي

  اي برخوردار است. نژادي از اهميت ويژه ي و حفاظتهاي اصلاحبرنامه

 نشانگر ريزماهوارهجمعيتي،  هايفراسنجه ،تنوع ژنتيكي ،اسب عربكليدي:  هايواژه
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  مقدمه

زياد مورد توجه  سرعت، قدرت و استقامت لياسب به دل
و تمدن بشر، از  خيبر تار ريتأث بوده و به دليل هاانسان
شود. از اسب به عنوان محسوب مي ياهل واناتيح نيترمهم

 ،اي براي حمل و نقل، مشاركت دركارهاي كشاورزيوسيله
د شوغذا استفاده ميتأمين ورزش و در برخي كشورها براي 

)Mahrous et al., 2011 جمعيت برخي از نژادهاي اسب .(
- در جهان در حال كاهش بوده و در خطر انقراض قرار گرفته

اند و ضرورتاً نياز به توجه و احياء دارند، اين در حالي است 
آن تعداد كه  اندشدهكه برخي از نژادهاي اسب نيز منقرض 

رسد كه بيشترين سهم آن مربوط به قاره نژاد مي ٩٨به 
  ). FAO, 2021ا بوده است (اروپ

هاي بومي ايران بر حسب شرايط نژادهاي مختلف اسب
هاي مختلفي از جغرافيايي، خاستگاه و منشا آنها، در بخش

 كل، در. هستندو پراكنده  داده شده فلات ايران پرورش
 نژاد اسب در سرتاسر جهان وجود داردكه از اين تعداد، ٧٨٤
نژاد  ٦٧ اي ونژاد از نوع منطقه ٦٢ نژاد از نوع محلي، ٦٥٥

، رأسهزار  ١٣٢ . ايران با حدودهستندنيز از نوع بين المللي 
 شودمحسوب ميكشورهاي با تعداد متوسط اسب ء جز

)Mostafavi et al., 2019 كمك به حفظ تنوع ژنتيكي در .(
آورد تا با توجه به تغييرات يك گونه اين امكان را فراهم مي

قرن اخير، تا حدودي بقاي آن گونه در شديد اقليمي در 
طبيعت، تضمين شده و از خطر انقراض دور بماند 

)Sadeghi et al., 2019(. عامل  كي يكيدر واقع تنوع ژنت
 يطيمح طيو سازگاري به شرا يكيژنت شرفتيمهم براي پ

 هايتيقابل ييو شناسا يكيبرآورد تنوع ژنت. روديبه شمار م
و  يكيكمك به حفظ تنوع ژنت براي گام نيگونه، اول كي

 ،حيوانيگونه  كيحفاظت از جهت . استبقاي آن گونه 
لازم است آن گونه  يكيژنت منبع قيشناخت عم

)Shamsaddini et al., 2016.(  
هاي موجود در ايران شامل نژادهاي مختلفي از جمله اسب

 هستند كاسپينو تالشي تركمن، دره شوري، كرد، عرب، 
عرب  يهااسباند. كه تنوع ژنتيكي مناسبي را ايجاد كرده

 انهيخاورم مخصوصاًجنگ و تجارت در سراسر جهان طي 
دهندگان اسب هاي گذشته، پرورشاز زمان. پخش شدند

هاي غير عرب خودداري عرب از تلاقي اسب عرب با اسب
كردند هاي مختلف اين نژاد حفاظت ميو از سويه كرده

)Van Lent and Upton, 1999 .(هاي اين نژاد به زير خانواده

 شودسگلاوي و عبيان تقسيم مي ،حمداني ،هاديان ،كهيلان
)Mahrous et al., 2011(.  نيب ياز نژادها يكياسب عرب -

كشور جهان  ٦٠از  شيكه در ب استدر جهان  يالملل
دهد كه نژاد ينشان م هيشود. شواهد اوليپرورش داده م

صورت وجود آمده و بههسال قبل ب ٣٠٠٠حدود اسب عرب 
از  انهيخاورم ياز كشورها ياريكوچك در بس يهاتيجمع

پرورش داده  هيورو س يعربستان سعود ران،يجمله مصر، ا
 يهاهيمجزا منجر به توسعه سو يهاتيجمع نيشد. ايم

 ,.Sadeghi et al( مختلف اسب عرب شده است يمادر

توان به شاخص اسب عرب ميهاي . از ويژگي)2019
اشاره  بايز يو ساختار بدن اديز رفتار آرام، استقامت ،يباهوش

 مشاهدهگري با ساير نژادها در اسب عرب كمتر كرد. آميخته
. در واقع استشود و به نوعي خالص و حفاظت شده مي

و رسيدن به حد  رانيحفظ اصالت اسب عرب ابراي 
در مورد  است كه ي لازمو جهان يعلمي استانداردها

 اين نژاد يژنتيك حفظ و بهبود خصوصيات ،ييشناسا
 ,Khalili, 2009; Khaliliتري انجام گيرد (تحقيقات جامع

2015 .(  
يكي از ابزارهاي پركاربرد براي شناسايي ساختار و تنوع 

نشانگرهاي مولكولي هستند  ،هاي مختلفژنتيكي جمعيت
كه يكي از نشانگرهاي مناسب، نشانگرهاي ريزماهواره 

طور به زماهوارهير ينشانگرها ،در دهه گذشته. هستند
ي نژاد نيداخل و ب يكيتنوع ژنت يابيارز يبرا ياگسترده

همچنين  .)Khanshour et al., 2014( استفاده شده است
هاي از اين نشانگرها جهت تهيه نقشه پيوستگي ژنتيكي دام

 ,Javanrouh and Khodamoradi( اهلي استفاده شده است

2022 ( .    
از نشانگرهاي ريزماهواره جهت بررسي در مطالعات پيشين 

استفاده شده است.  هاي جهانساختار و تنوع ژنتيكي اسب
Badbarin et al. (2022)  ميزان تنوع ژنتيكي اسب عرب و

هاي مختلف آن را با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره تيره
دادند. نتايج اين تحقيق نشان داد كه  مورد مطالعه قرار

تنوع ژنتيكي بالايي  داراي هاي مختلف اسب عرب ايرانتيره
 آندر اصلي  هايلفهؤ. همچنين آزمون تجزيه به مهستند

بندي خاصي ناشي از جدا شدن تحقيق نشان داد كه گروه
 Abdoli هاي مختلف اسب عرب در ايران وجود ندارد.تيره

et al. (2021) ن،يكاسپ عرب، يهااسب يكيساختار ژنت 
 يبا استفاده از نشانگرهارا  تركمن و كرد ،يشوردره

 انگريب اين تحقيق جيتامطالعه كردند. ن زماهوارهير



  ٥٧)                                                                          ٥٣-٦٤( ١٤٠٢تحقيقات توليدات دامي/سال دوازدهم/شماره اول/بهار 

 

 يهااسبدر  مورد استفاده يهاگاهيجا يبالا يچندشكل
- اسب ،تحقيق آنلازم به ذكر است كه در بود. كشور  يبوم

 ،در ايران هاي اسبهاي عرب ايران نسبت به ساير جمعيت
- زماهوارهياز نشانگرهاي ر .تنوع ژنتيكي كمتري نشان دادند

 هاي شمالاسب تيجمع يكيتنوع ژنتجهت بررسي  اي
 موجود يهااسب ل،ياردب يبوم يهاسبا شامل رانيغرب ا

 عرب، ينژادها و لياردب اسب پرورش يهاباشگاه در
. اين نتايج شده است استفاده باغقره و يكرد ،يشوردره

هاي اسب شمال غرب ايران از تنوع نشان داد كه جمعيت
 ,.Hedayat-Evrigh et al( ژنتيكي بالايي برخوردارند

هاي عرب ساختار ژنتيكي اسب ،در تحقيقي ديگر ).2019
هاي ريزماهواره ايران، كاسپين و تالشي با استقاده از جايگاه

اسب عرب ايران  نتايج،بر اساس  .گرفتمورد مطالعه قرار 
هاي كاسپين كه اسبدر شاخه مجزايي قرار گرفت، در حالي
 ,.Seyedsharifi et alو تالشي در يك شاخه قرار گرفتند (

ريزماهواره نشانگر  ١٢از تعداد ق ديگر، در تحقي). 2019
اسب عرب سوريه  سه سويه  براي بررسي تنوع ژنتيكي

سطوح تحقيق نشان داد كه  آننتايج استفاده شده است. 
هاي اسب عرب سوريه پائيني از تمايز جمعيتي در بين سويه

در تحقيقي كه به  .)Almarzook et al., 2022(وجود دارد 
ساختار جمعيتي سه جمعيت اسب عرب منظور ارزيابي 

شامل صحرايي، مصري و لهستاني انجام شد، سطوح بالايي 
لذا  ها نشان داده شد.از جريان ژني در بين اين زيرجمعيت

ها داراي اجداد مشتركي رسد اين زيرجمعيتبه نظر مي
بوده و انشقاق آنها اخيراٌ اتفاق افتاده است. همچنين ارزيابي 

 ISFص ها بر اساس شاخدر اين زيرجمعيتميزان همخوني 
ها در همه زيرجمعيت نشان داد كه افزايش هموزيگوسيتي

براي جلوگيري از كاهش تنوع ژنتيكي،  بايدوجود دارد و 
 Machmoumد (شوتدوين  هاي اصلاح نژادي مناسببرنامه

et al., 2020 .( تنوع  ،نشانگر ريزماهواره ١٥بر اساس
در كشورهاي خاورميانه از  عرب هاي اسبژنتيكي جمعيت

و  هيمورد تجز جمله ايران، آمريكا و كشورهاي اروپايي
 در ژنتيكي تنوع از بالاتري . سطحقرار گرفت ليتحل

 غربي هايجمعيت به نسبت خاورميانه هايجمعيت
 هايجمعيت از آمريكايي عرب هاياسب همه. شدمشاهده 

 خود بين در حدودي تا و دادند نشان تمايز خاورميانه
مشخص  .)Khanshour et al., 2013( نواختي داشتنديك

هاي عرب ثبت هاي عرب ايران نسبت به اسباسب شد كه

هاي عرب عربستان سعودي از تنوع شده سوريه و اسب
   ژنتيكي بالاتري برخوردار بودند.

 و ايراني با توجه به اهميت تعيين تنوع ژنتيكي اسب عرب
ظت طراحي برنامه حفادر دست آمده هاز اطلاعات باستفاده 
ه اين نژاد ارزشمند، هدف از مطالعو اصلاح نژاد ژنتيكي 

هاي و تنوع ژنتيكي اسب جمعيتي حاضر بررسي ساختار
   .بود زماهوارهينشانگرهاي ربا استفاده از  عرب ايراني

 هاروش و مواد

 هاي عرباسب الي ازمو  شهير يهانمونه ،در اين مطالعه
رأس ماديان و  ٥٦٠٢( عرب اسب ٨٦٧٣ به مربوط
كرمان،  زد،يخوزستان،  يهااز استانرأس نريان) ٣٠٧١

موسسه تهيه و به آزمايشگاه اصفهان،  لرستان و البرز 
از  DNAاستخراج د. شمنتقل تحقيقات علوم دامي كشور 

استخراج  تيكدستورالعمل و از  و با استفاده مو شهير
Direct PCR Kit )Thermo Fisher Scientific, 

Vilnius,Lithuania.براي تعيين كميت و  ) انجام شد
دو روش اسپكتوفتومتري نيز استخراج شده  DNAكيفيت 

مربوط به  آغازگر ١٠تعداد  از و ژل آگارز استفاده شد.
 ليالملبين تاييد انجمنمورد اسب  زماهوارهيرهاي گاهيجا

) جهت تكثير قطعات ژنومي ١(جدول ژنتيك حيوانات 
 COrDIS ها از كيتبراي تعيين ژنوتيپ نمونه. استفاده شد

Horse Reagent Kit )Moscow, Russia .استفاده شد (
هاي با رنگ ٥'در انتهاي  )Forward( آغازگرهاي رفت

دار شدند. نشان NED و FAM ،VIC ،PET فلورسنتي
صورت معمولي به) Reverseآغازگرهاي برگشت (همچنين 

  .شدندرسنتي تهيه ئوو بدون رنگ فلو
هاي ريزماهواره از به منظور تكثير قطعات ژنومي جايگاه

استفاده شد. براي اين منظور، براي   Multiplex PCRروش
 اتصال ترين دمايهر يك از آغازگرهاي ريزماهواره، مناسب

شيب حرارتي دستگاه ترموسايكلر مشخص  از با استفاده
شد. سپس با مخلوط كردن هر يك آغازگرهاي رفت و 

با استفاده از شرايط بهينه شده در  PCRبرگشت و انجام 
طور همزمان ههاي ريزماهواره ب، عمل تكثير جايگاه٢جدول 

تكثير نشانگرها در  يچرخه حرارتي بهينه براانجام شد. 
چرخه  ٣٠به تعداد  ٤تا  ٢مرحله  شده است. ارائه ٣جدول 

 تكرار و عمل تكثير انجام گرفت. PCRحرارتي در برنامه 
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  شماره كروموزومتوالي آغازگرها، محدوده آللي و شامل  هاي ريزماهوارهجايگاهمشخصات  -١ جدول
Table 1. Characteristics of microsatellite loci including primer sequence, allele range and Choromosome number 

Marker Primer sequence Reference Length 
(bp) 

Chromosome 
number 

AHT4 F: AACCGCCTGAGCAAGGAAGT 
R: CCCAGAGAGTTTACCCT 

Binns et al. 
(1995) 

144-164 24 

AHT5 F: ACGGACACATCCCTGCCTGC 
R: GCAGGCTAAGGGGGCTCAGC 

Binns et al. 
(1995) 

126-144 8 

ASB2 F: CCTTCCGTAGTTTAAGCTTCTG 
R:CACAACTGAGTTCTCTGATAGG 

Breen et al. 
(1997) 

216-250 15 

ASB17 F: GAGGGCGGTACCTTTGTACC 
R: ACCAGTCAGGATCTCCACCG 

Breen et al. 
(1997) 

87-129 2 

ASB23 F: GAGGTTTGTAATTGGAATG 
R: GAGAAGTCATTTTTAACACCT 

Irvin et al. 
(1998) 

175-211 3 

HMS3 F: CCAACTCTTTGTCACATAACAAGA 
R: CCATCCTCACTTTTTCACTTTGTT 

Guerin et al. 
(1994) 

148-170 9 

HMS6 F: GAAGCTGCCAGTATTCAACCATTG 
R: CTCCATCTTGTGAAGTGTAACTCA 

Guerin et al. 
(1994) 

151-169 15 

HMS7 F: CAGGAAACTCATGTTGATACCATC 
R:TGTTGTTGAAACATACCTTGACTGT 

Guerin et al. 
(1994) 

165-185 1 

HTG10 F: CAATTCCCGCCCCACCCCCGGCA 
R: TTTTTATTCTGATCTGTCACATTT 

Marklund et 
al. (1994) 

95-115 21 

VHL20 F: CAAGTCCTCTTACTTGAAGACTAG 
R: AACTCAGGGAGAATCTTCCTCAG  

Van Haeringen 
et al. (1994)  

87-105  30 

  
  Multiplex PCR تركيبات -٢ جدول

Table 2. Multiplex PCR compounds 
Final concentration Reaction components 

1X Buffer PCR 
2 mM  Mgcl2 

)each primer( M   0.25 Primer mix (F) (labeled) 

)each primer ( 0.25 M  Primer mix (R) 

200 M dNTPs 
1 unit/reaction  Taq DNA polymerase 
10 ng/reaction    DNA template 

variable dd H2O 
15 L Final volume 

 
 

 Multiplex PCR هاي حرارتيچرخه -٣جدول 

Table 3. Multiplex PCR thermal cycles  
Row Steps PCR Temperatures (˚C) Time 

1 Initial denaturation 95 10 minutes 
2 Denaturation 95 45 seconds 
3 Annealing 58 1 minute 
4 Extension 72 1 minute 
5 Final extension 72 10 minutes 

با استفاده از آغازگرهاي  Multiplex PCRپس از انجام 
ها از دستگاه ريزماهواره، جهت تعيين ژنوتيپ و خوانش آلل

Genetic Analyser 3130  ساخت شركتApplied 

Biosystem (ABI)  آمريكا استفاده شد. در اين دستگاه از

- ها استفاده ميسيستم موئين الكتروفورز جهت خوانش آلل

ها براي مويين الكتروفورز، سازي نمونهمنظور آمادهشود. به
ميكروليتر از  ١١با مقدار  PCRميكروليتر از محصول  ٥/١

استاندارد   DNAميكروليتر ٣/٠رقيق شده و مقدار  ،فرماميد



  ٥٩                                      )                                    ٥٣-٦٤( ١٤٠٢تحقيقات توليدات دامي/سال دوازدهم/شماره اول/بهار 

 

با همديگر مخلوط و در   GeneScan–500 LIZنام تجاريبا 
ها براي پليت دستگاه بارگذاري و عمل ران شدن نمونه

  هاي ريزماهواره انجام شد.تعيين ژنوتيپ هر يك از جايگاه
ي جهت تيجمع هايفراسنجه تعيين به مربوط افزارهاي نرم
به منظور محاسبه شد.  استفادهها داده ليو تحل هيتجز

هاي مشاهده تعداد آلل ،)Ne( هاي موثرتعداد آلل يهاآماره
 ،)Ho( مشاهده شده يتيگوسيهتروز ،)No( شده

 Index( شاخص شانون و )He( مورد انتظار يتيگوسيهتروز
Shannon فزارنرم ا) ازGenAlex 6.5    دشاستفاده 

)2012Peakal and Smouse, (. محاسبه آماره به منظورISF 
 نرم افزار از تيدر جمع يشاخص وجود همخون اي

Genpop4.7.5 استفاده شد )Rousset, 2008(.   

  نتايج و بحث

مناسب  ر،يتكث جهت هاي استخراج شدهDNAكيفيت 
در  هانيئنوكلئيك به پروت هايدياس نسبتكه  دش يابيارز

 تيفيك بر ليدل كه دش مشاهده ٨/١-٢بين  هانمونه تمام
 DNAهاي غلظت نمونه .بود ياستخراج يهانمونه خوب

شرايط نانوگرم در هر ميكروليتر بود.  ٢٠٠استخراج شده، 
PCR  د. شبراي تك تك نشانگرهاي مورد بررسي بهينه

تعداد  :جمعيت شامل هايفراسنجهنتايج حاصل از برآورد 
تعداد آلل موثر، شاخص  گاه،يآلل مشاهده شده در هر جا

مشاهده شده و مورد انتظار و  يتيگوسيشانون، هتروز
 رانياسب عرب ا زماهوارهير گاهيجا ١٠در  تيتثب شاخص

هاي ارائه شده است. مجموع تعداد كل آلل ٤در جدول 
آلل بود.  ١١٣ با ها برابرمشاهده شده در همه جايگاه

د كه شبرآورد  ٣/١١هاي مشاهده شده ميانگين تعداد آلل
 و نيشتريبحاكي از تنوع آللي بالا براي اين نژاد است. 

تعداد آلل مشاهده شده در هر جايگاه به ترتيب  نيكمتر
هشت ( HMS06 ،آلل) ١٧( ASB17مربوط به نشانگرهاي 

در تحقيقي كه  ) بود.آللهشت ( HMS07 و ) آلل
Sargious et al. (2022)  به منظور مطالعه ساختار ژنتيكي

و  ASB17اسب عرب مصري انجام دادند، نشانگرهاي 
HMS06  به ترتيب بيشترين و كمترين تعداد آلل مشاهده

شده در هر جايگاه را داشتند كه با نتايج تحقيق حاضر 
همچنين در تحقيق ديگر كه به منظور مطابقت دارد. 

ني، تالشي و هاي عرب ايرابررسي ساختار ژنتيكي اسب
به  HMS06و  ASB17كاسپين انجام شد، نشانگرهاي 

ترتيب كمترين و بيشترين تعداد آلل در هر جايگاه را نشان 

دادند كه با نتايج تحقيق حاضر همخواني دارد 
)Seyedsharifi et al., 2019.( هاي ميانگين تعداد آلل

كمتر از ميانگين مشاهده شده  ،مشاهده شده در اين بررسي
) بود ٧٢/١٣( رانيغرب ا هاي شمالاسب تيجمعدر 

)Hedayat-Evrigh et al., 2019 .( اين تفاوت احتمالاٌ به
استفاده دليل ساختار جمعيتي مختلف، نشانگرهاي مختلف 

و نيز متفاوت بودن روش تعيين ژنوتيپ در دو مطالعه  شده
ميانگين تعداد آلل مشاهده شده در اسب عرب ايران . است
 بررسي شده بود برابر Jabbari et al. (2020) به وسيلهكه 

آلل محاسبه شد كه كمتر از مقدار برآورد شده در  ٥/٦ با
تواند به دليل تعداد نمونه و كه مي استمطالعه حاضر 

تعداد  ميانگين كمتر نسبت به تحقيق حاضر باشد. نشانگر
برآورد  ٧٩/٦ برابر با يتونس هاياسبآلل مشاهده شده در 

كه كمتر از مقدار مشاهده  )Jemmali et al., 2017شد (
شده در اين مطالعه است. احتمالاً بالا بودن تعداد آلل 
مشاهده شده در اين تحقيق به دليل تعداد بالاي حيوانات 

هاي مورد نظر هاي مختلف در جايگاهو شناسايي انواع آلل
 . استدر اين جمعيت بزرگ 

نشانگرها، ي چندشكل يمورد استفاده برا يارهاياز مع يكي
هايي است كه بيانگر تعداد آللاست كه  آلل مؤثرتعداد 

كنند. اين در شرايطي هتروزيگوسيتي يكسان ايجاد مي
هاي ها داراي فراواني يكسان بوده و با آللاست كه همه آلل

گيرند. برخلاف تعداد آلل مشاهده ميتاثير قرار ننادر تحت 
ي متاثر كمتر به ميزان شده در هر جايگاه،  تعداد آلل موثر

و لذا معيار بهتري در مطالعات جمعيتي  استتعداد نمونه  از
در اين تحقيق، ). Hedrick, 2000شود (محسوب مي

 ي مورد مطالعههادر همه جايگاهمؤثر تعداد آلل  ميانگين
بيشترين و كمترين  ،. در پژوهش حاضربود ٩٧/٣ با برابر

با  به ترتيبدر نشانگرهاي مورد مطالعه تعداد آلل موثر 
و  VHL20 مربوط به نشانگرهاي ٦٣/٢و   ٠٧/٥ مقادير

ASB02 هاي عرب ميانگين تعداد آلل موثر در اسب. بود
- هب ٦/٣و  ٣/٣، ٣/٣صحرايي، مصري و لهستاني به ترتيب 

هاي اسب دست آمده درهمقادير ب تر ازآمد كه پائيندست 
 ,.Machmoum et al( استعرب ايران در تحقيق حاضر 

 Khanshour et al. (2013) به وسيله). در تحقيقي كه 2020
هاي عرب عربستان موثر اسب تعداد آللانجام شد، ميانگين 

- هب ٦١/٣و  ٥١/٣، ٣/٣سعودي، سوريه و ايران به ترتيب 
هاي عرب در اسب مربوطهتر از مقادير آمد كه پائيندست 

در مقايسه ميانگين تعداد آلل موثر در هر جايگاه  ايران بود.
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مطالعات انجام شده در كشورهاي مختلف روي اسب عرب 
هاي عرب و كشورهاي غربي با اسب از جمله مصر، سوريه

ميانگين تعداد آلل موثر  ايران در اين تحقيق نشان داد كه
 است بالاتر ايران هاي عرباسب در ه ازاي هر جايگاهب
)Khanshour et al., 2013; Almarzook et al., 2022; 

Sargious et al., 2022(.   ميانگين تعداد آلل موثر به ازاي
- هر جايگاه در اين تحقيق از مقادير گزارش شده  در اسب

هاي عرب ايران در تحقيقات گذشته اندكي بالاتر است كه 
احتمالاٌ به دليل تعداد نمونه خيلي زيادتر و نيز شناسايي 

 Abdoli( استهاي مورد مطالعه هاي بيشتر در جايگاهآلل

et al., 2021; Badbarin et al., 2022 تعداد ). البته ميانگين
هاي آلل موثر در ساير نژادهاي اسب ايران از جمله در اسب

بالاتر گزارش كرد، كاسپين، دره شوري، تركمن و تالشي 
شده است كه احتمالاٌ به دليل ساختار ژنتيكي متفاوت اين 

هاي عرب ايران باشد تر در اسبنژادها و تنوع ژنتيكي پائين
)Seyedsharifi et al., 2019; Abdoli et al., 2021 .(

-هاي اسب آخالميانگين تعداد آلل مؤثر در زير جمعيت
كشورهاي مختلف جهان از نمونه از  ٥٤٥٧تكه كه به تعداد 

- جمله روسيه، كشورهاي آسياي ميانه، اروپا و آمريكا جمع

 ,.Ustyantseva et al( برآورد شد ٧٩/٣آوري شده بود، 

هاي عرب ايران در تحقيق حاضر كه كمتر از اسب )2019
ايران ميانگين شاخص شانون در جمعيت اسب عرب . است

در تحقيقات دست آمد. به ٥٨/١برابر  ،در اين تحقيق
هاي عرب ايران گذشته، ميانگين شاخص شانون در اسب

تر گزارش شده است كه احتمالاٌ به دليل تعداد اندكي پائين
پائين نمونه در اين مطالعات در مقايسه با تحقيق حاضر 

. )Abdoli et al., 2021; Badbarin et al., 2022( است
تيب مربوط به بيشترين و كمترين شاخص شانون به تر

 ) بود. هر٤٠/١(ASB23  ) و٨٠/١( AHT04نشانگرهاي 
و  كمتر تنوع ،شودتر نزديك صفر شانون به شاخص قدرچ
شاخص شانون بيشتري نشان دهد،  ،چه يك جايگاه ژني ره

. در مطالعه )Hedrick, 2000( وجود دارد تنوع بالاتري
بيشترين   AHT04 نشانگر ،حاضر بر اساس شاخص شانون

 رايب  AHT04نشانگر  از تنوع را نشان داد. در واقع استفاده

 تأثيرگذارتر بررسي جمعيت مورد در موجود تنوع بررسي

). ميانگين شاخص Moravcicova et al., 2016بود ( خواهد
-Alaشانون در اين بررسي از ميانگين گزارش شده توسط 

Amjadi et al. (2017) ) كمتر بود. ٦٨/١در اسب كرد ( 
 Abdoli et al. (2021) به وسيلههمچنين در تحقيقي كه 

انجام شد، شاخص شانون در نژادهاي اسب تركمن، 
، ٦٧/١كاسپين، كرد، دره شوري و عرب ايران به ترتيب 

دهد گزارش شد كه نشان مي ٥١/١و  ٦٢/١، ٦٩/١، ٨٢/١
 داراي اسب عرب ايران نسبت به ساير نژادهاي اسب ايران

  .استتري ئينتنوع ژنتيكي پا
بيشترين و كمترين ميزان هتروزيگوسيتي مشاهده شده در 

 AHT04مربوط به نشانگرهاي به ترتيب اين تحقيق 
 به وسيله بود. در تحقيقي كه) ٦١٣/٠( ASB02) و ٧٨٨/٠(

Badbarin et al. (2022)  انجام شد، بيشترين ميزان
 AHT04هتروزيگوسيتي مشاهده شده مربوط به نشانگر 

ميزان هتروزيگوسيتي مشاهده شده ) و كمترين ٧٨١/٠(
 ASB02) و ٦٣١/٠( ASB23مربوط به نشانگرهاي 

. رددامطابقت  ،) برآورد شد كه با نتايج تحقيق حاضر٦٣٦/٠(
 ١٢بيشترين ميزان هتروزيگوسيتي مشاهده شده بر اساس 

ه نشانگر ريزماهواره در سه سويه اسب عرب سوريه متعلق ب
د همخواني دار ،بود كه با نتايج اين تحقيق AHT04نشانگر 

)Almarzook et al., 2022 .( نتايج مشابهي در مطالعه تنوع
 ,.Sargious et alدست آمد (ههاي عرب مصر بژنتيكي اسب

بيشترين و كمترين ميزان هتروزيگوسيتي مورد  ).2022
 VHL20انتظار در اين تحقيق مربوط به نشانگرهاي 

) بود. ميزان هتروزيگوسيتي ٦٢١/٠( ASB02) و ٨٠٣/٠(
 Badbarin et به وسيلهمورد انتظار در تحقيق انجام شده 

al. (2022)  در نشانگرهايAHT04 )و ٧٨٤/٠ (VHL20 
گر ) بيشترين مقدار و كمترين مقدار مربوط به نشان٧٦٢/٠(

ASB02 )كه با نتايج تحقيق حاضر در اسب بود) ٥٩٨/٠ -

  هاي عرب ايران مطابقت دارد.
هاي عرب اسببيشترين هتروزيگوسيتي مورد انتظار در 

و  AHT04مصر و سوريه به ترتيب مربوط به نشانگرهاي 
ASB17 دست آمده در تحقيق حاضر هبود كه با نتايج ب

هاي مغايرت دارد. اين مغايرت به دليل ساختار ژنتيكي اسب
 Almarzook( استعرب در كشورهاي مختلف قابل توجيه 

et al., 2022; Sargious et al., 2022.(  ميانگين
مشاهده شده و مورد انتظار به ترتيب برابر هتروزيگوسيتي 

بالاتر از مقادير  Heو  OH اين مقادير. بود ٧٣٦/٠و  ٧٢١/٠
 استبرآورد شده در تحقيقات گذشته روي اسب عرب ايران 

تواند به دليل تعداد نمونه بيشتر در تحقيق حاضر كه مي
 Jabbari et al., 2020; Badbarin et al., 2022باشد (

Moshkelani et al., 2011; Abdoli et al., 2021;.(
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مشاهده شده  يتيگوسي، هتروز)I( ، شاخص شانون)Ne( تعداد آلل موثر ،)Na( گاهيتعداد آلل مشاهده شده در هر جا -٤جدول 
)Ho( ، مورد انتظار يتيگوسيهتروز )He(، مورد انتظار ناريب  ي تيگوسيهتروز)uHe(  تيتثب شاخصو) ISF(  گاهيجا ١٠در 

  رانياسب عرب ا زماهوارهير
Table 4. Number of alleles observed in each locus (Na), number of effective alleles (Ne), Shannon index (I), 

observed heterozygosity (Ho) and expected (He), Unbiased expected heterozygosity (UHe) and Fixation index 
microsatellite loci of Iranian Arab horses 10) in ISF(  

Marker No. Na Ne I Ho He UHe FIS 

AHT4 8666 12 5.02 1.80 0.788 0.801 0.801 0.016 
AHT5 8659 9 3.55 1.50 0.706 0.718 0.718 0.018 
ASB17 8305 17 4.39 1.72 0.760 0.772 0.772 0.016 
ASB2 8628 13 2.63 1.41 0.613 0.621 0.621 0.013 
ASB23 8348 13 2.80 1.40 0.620 0.644 0.644 0.037 
HMS3 8649 10 3.72 1.48 0.712 0.731 0.731 0.027 
HMS6 8657 8 4.49 1.59 0.749 0.777 0.777 0.036 
HMS7 8649 8 3.69 1.51 0.722 0.729 0.729 0.010 
HTG10 8638 12 4.35 1.66 0.753 0.770 0.770 0.023 
VHL20 8655 11 5.07 1.75 0.787 0.803 0.803 0.020 
Mean 8585.4 11.3 3.97 1.58 0.721 0.736 0.736 0.021 

 مشاهده شده و مورد انتظارميانگين هتروزيگوسيتي مقايسه 
هاي با ساير اسبدر اين تحقيق هاي عرب ايران در اسب

دنيا در تحقيقات انجام شده نشان داد كه اين مقادير  عرب
ي ليكه احتمالاٌ به دلا هاي عرب ايران بالاتر استدر اسب
 ،هاي جديدشناسايي آلل ،تعداد نمونه خيلي بيشتر همچون
اين  برخي از (سويه مادري اسب عرب در ايران  نهوجود 
و نيز واردات زياد اسب عرب  )هستندمختص ايران  هاسويه

 باشدهاي عرب ايران و تلاقي با اسب  از ساير نقاط جهان
)Khanshour et al., 2013; Benahamad et al., 2020; 

Machmoum et al., 2020; Almarzook et al., 2022; 

2022et al., Sargious  .(مقايسه مقادير از طرفي OH  وHe 
هاي عرب ايران با ساير نژادهاي اسب ايران نشان در اسب

تر است هاي عرب ايران پائيندر اسبمقادير دهد كه اين مي
)Ala-Amjadi et al., 2017; Abdoli et al., 2021 .(

هاي كره، چين، در اسب  Heو  OH همچنين مقايسه مقادير
هاي عرب در تحقيق حاضر نشان و مكزيك با اسب بوتان

تر است هاي عرب ايران پائيندهد كه اين مقادير در اسبمي
هاي كنترل نشده، همخوني كه احتمالاٌ به دليل آميزش

هاي كشورهاي انتخاب در اسبپايين و عدم وجود برنامه 
 ;Ling et al., 2011; Seo et al., 2016مذكور باشد ( 

Vazquez-Armijo et al., 2017; Dorji et al., 2018.( 
بيشتر  در اين مطالعه ميانگين هتروزيگوسيتي مورد انتظار

دهنده نشانكه د شمشاهده شده برآورد  هتروزيگوسيتي از
 استهاي عرب ايران اسب درها غيرتصادفي بودن آميزش

)Khanshour et al., 2013(هاي . بر اساس يافتهOtt 

ژني يا هتروزيگوسيتي مورد انتظار تنوع كه  ي، زمان(1992)
يا  ٧/٠در هر جايگاه ريزماهواره بيشتر از  )UHe(  نااريب

 اريبس آن جايگاه به عنوان يك جايگاه ،باشدبرابر آن 
در مطالعه حاضر به  .شوديچندشكل در نظر گرفته م

بقيه نشانگرها  ،ASB23و  ASB02استثناي نشانگرهاي 
   .نشان دادند ٧/٠بالاي  ژنيتنوع 

ميزان همخوني در  دهندهكه نشان ISFميانگين آماره 
در تمام نشانگرهاي مورد مطالعه  ،استجمعيت موردنظر 

- ميانگين شاخص تثبت رايت در اسب. بود ٠٢١/٠ با برابر

 به وسيلهدر مطالعه انجام شده  ايرانيهاي عرب 
Khanshour et al. (2013)  د كه با شبرآورد  ٠١٧/٠برابر

به نتايج تحقيق حاضر مطابقت دارد. در تحقيق انجام شده 
هاي عرب سوريه و در اسب ISF، مقدار يناين محقق وسيله

 د.شبرآورد  -٠٠٧/٠و  ٠٠٨/٠عربستان سعودي به ترتيب 
 ،هاي عرب فرانسهدر اسب ISFدر تحقيقي ديگر، مقدار 

هاي عرب د كه بالاتر از اسبشبرآورد  ٠٨/٠ با مثبت و برابر
همچنين ). Leroy et al., 2009ايران در تحقيق حاضر بود (

 ،هاي مصردر تحقيقات جديدتر انجام شده روي اسب
 ،٠٢٨/٠به ترتيب برابر  ISFمقدار  ،ير و لهستاناالجز سوريه،

 ISFدست آمد كه بالاتر از مقدار هب ١١/٠و  ٠٤٨/٠، ٠٥٣/٠
 بودهاي عرب ايران در تحقيق حاضر در اسب

)Benahamad et al., 2020; Machmoum et al., 2020; 

Almarzook et al., 2022; Sargious et al., 2022 .( مقدار
ISF  مثبت در تحقيق حاضر و ساير مطالعات انجام شده روي
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دهنده كاهش هتروزيگوسيتي در نشان ،هاي عرباسب
جمعيت مورد مطالعه است كه سبب افزايش هموزيگوسيتي 

- هاي اسب عرب ميوجود همخوني در جمعيت ،و در نتيجه

 .Sadeghi et al به وسيله ي كهدر تحقيق ديگر شود.

ارزيابي تنوع ژنتيكي اسب عرب ايران با ، انجام شد (2019)
نتايج  مطالعه قرار گرفت. استفاده از اطلاعات ژنومي مورد

تحقيق نشان داد كه با وجود بالا بودن ميزان تنوع  آن
ژنتيكي بر اساس هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد 

همخوني ضريب ين بودن ميانگين يانتظار و همچنين پا
، به دليل كاهش يژنوم هموزيگوتهاي رشتهناشي از 

نسل قبلي، خطر ثر جمعيت در شش ؤمحسوس اندازه م
هاي عرب كاهش تنوع ژنتيكي و افزايش همخوني در اسب

و افزايش  ISFاز دلايل مثبت بودن مقدار . ايران وجود دارد
توان به وجود هاي عرب ايران ميهموزيگوسيتي در اسب

دهندگان اسب عرب از پرورش به وسيلهبرنامه انتخاب 
هاي دور و تاكيد بر وجود تعدادي صفات، استفاده گذشته

ها، تمركز زياد بر خطوط زياد از نريان خاص در آميزش
خوني خاص و همچنين اندازه نسبتاٌ كوچك جمعيت اسب 

كه باعث افزايش خويشاوندي و اشاره نمود  عرب در ايران
). Sadeghi et al., 2019(همخوني در اين نژاد شده است 

در تحقيقات انجام شده در ساير نژادهاي اسب ايران با 
در  ISFمقادير منفي  ،استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره

دهنده نشانهاي تركمن و كرد گزارش شده است كه اسب
ها هاي خويشاوندي در اين جمعيتپايين بودن آميزش

). Ala-Amjadi et al., 2017; Abdoli et al., 2021( است
وينبرگ با استفاده از آزمون -تعادل هاردي ،در اين تحقيق

 ،هاي مورد مطالعهشد. تمامي جايگاه سنجيده مربع كاي
وينبرگ نشان دادند. -داري از تعادل هارديانحراف معني

از كه در سطح آماري يك درصد  AHT04جز نشانگر به
 وينبرگ انحراف داشت، بقيه نشانگرها در-تعادل هاردي
انحراف از  تعادل خارج بودند. يك هزارم از سطح آماري

دهنده  تواند نشانها ميوينبرگ در جايگاه-تعادل هاردي

حضور برخي از عوامل برهم زننده تعادل از جمله مهاجرت 
هاي عرب ايران، ورود نريان از و انتخاب باشد كه در اسب

هاي مادري در بين سويهايجاد جريان ژني  ،گلهخارج 
پرورش دهندگان و نيز وجود برنامه انتخاب در بين مختلف 

 هستندوينبرگ  -از عوامل اصلي انحراف از تعادل هاري
)Sadeghi et al., 2019.(  نتايج حاصل از آزمون تجزيه به

 هاي ژنومي و ريزماهوارههاي اصلي با استفاده از دادهمؤلفه
- مشخصي در سويه در تحقيقات گذشته، نشان داد كه تمايز

هاي مختلف اسب عرب ايران وجود ندارد و جريان ژني 
تواند هاي عرب ايران وجود دارد كه ميبالايي در اسب

كننده تنوع ژنتيكي نسبتاٌ بالا و انحراف از تعادل توجيه
هاي مورد مطالعه در تحقيق وينبرگ در جايگاه-هاردي

 ,.Sadeghi et al., 2019; Badbarin et alحاضر باشد (

2022.(  

   كلي گيرينتيجه

بررسي ساختار ژنتيكي اسب عرب ايران با استفاده از 
هاي ريزماهواره در اين تحقيق و مقايسه آن با ساير جايگاه

هاي عرب منطقه هاي عرب دنيا از جمله اسباسب
هاي عرب ايران از تنوع خاورميانه، نشان داد كه اسب

كه احتمالاٌ به دليل وجود  هستند ژنتيكي بالاتري برخوردار
هاي مادري مختلف اسب عرب در ايران، جريان ژني سويه

هاي مختلف، واردات زياد اسب عرب و بالا در بين سويه
هاي عرب ايران و نيز تعداد نمونه بالا و تلاقي با اسب

 ،در تحقيق حاضر باشد. از طرفي شناسايي آلل هاي جديد
هاي در اسب ISFيار اگرچه ميزان همخوني بر اساس مع

مثبت در اين  ISFعرب ايران خيلي بالا نبود، اما مقدار 
دهد كه خطر كاهش تنوع ژنتيكي و تحقيق نشان مي

هاي عرب ايران وجود دارد. افزايش همخوني در اسب
مديريت تنوع ژنتيكي و جلوگيري از آميزش  بنابراين بايد

  حيوانات خويشاوند مدنظر قرار گيرد.
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