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 Yهاي ایرانی با استفاده از توالی یابی بخشی از کروموزوم  تنوع ژنتیکی خط پدري اسب

  
  3، مصطفی عمري1، رضا سیدشریفی2، رضا خلخالی ایوریق*1نعمت هدایت ایوریق

 17/12/1396 :افتیدر خیتار

  05/09/1397 :رشیپذ خیتار
  

  چکیده 
ها وجود دارد.  و خط پدري در اغلب پستانداران، از جمله اسب Yادري، تنوع کمی در کروموزوم علیرغم وجود تنوع بالا در ژنوم میتوکندریایی و خط م

اسب از شش  53ها در جهان صورت گرفته است. در مطالعه کنونی، از تعداد  اسب Yتاکنون مطالعات کمی در زمینه شناسایی تنوع ژنتیکی در کروموزوم 
غـرب  هاي بـومی شـمال   نمونه)، اسب 24هاي سوار کاري  شهرستان اردبیل (هاي موجود در باشگاه بشامل اسجمعیت نژادي مختلف در ایران شامل 

 نمونـه)   5بـاغ (  هـاي قـره   نمونـه) و اسـب   10هاي دره شـوري (  نمونه)، اسب 10هاي عرب ( نمونه)، اسب 15هاي کردي ( نمونه)، اسب 17ها) ((باشگاه
یابی سانگر مورد بررسی قرار گرفتند. نتایج بدسـت  جفت بازي از طریق روش توالی 264قطعه  Yوموزوم گیري شده و براي شناسایی تنوع در کر نمونه

هاي شناسایی شده،  شوند. از بین هاپلوتایپ ها وجود دارد که منجر به ایجاد نه هاپلوتایپ مختلف می آمده نشان داد که شش جایگاه متغیر در بین توالی
و  0067/0نمونه، بزرگترین هاپلوتایپ محسوب شد. میانگین تنوع نوکلئوتیدي و تنوع هاپلوتایپی به ترتیب برابر با  15گرفتن ) با در برH-2هاپلوتایپ دو (

هاي عرب  ها بودند. اسب ترین هاپلوتایپ ) با در برگرفتن پنج نژاد از شش نژاد مورد مطالعه، متنوعH-2) و دو (H-1هاي یک ( برآورد شد. هاپلوتایپ 81/0
بـاغ بـا فاصـله ژنتیکـی      گیري شده از باشگاههاي سوارکاري اردبیل و قـره  هاي نمونه نزدیکترین نژادها و اسب 00327/0شوري با فاصله ژنتیکی  درهو 

بـاغ داراي کمتـرین قرابـت ژنتیکـی پـدري بـا        برخلاف نژاد عرب، نژاد قـره دورترین نژادها نسبت به هم هستند. همچنین مشخص شد که  00822/0
  باشد. هاي ایرانی می اسب

  
  .، هاپلوتایپYهاي ایرانی، تنوع ژنتیکی، خط پدري، کروموزوم  اسبهاي کلیدي:  واژه

  

    1 مقدمه
تـوان یکـی از تـاثیر     در بین حیوانـات اهلـی شـده، اسـب را مـی     

گذارترین موجودات در روند مدرن شدن زندگی بشر دانسـت. شـواهد   
سال  3000ب در ایران به دهد که حضور اس باستان شناسی نشان می

). بر اساس آمار موجـود، امـروزه حـدود    11گردد ( قبل از میلاد باز می
). به دلیل 7هزار راس اسب در مناطق مختلف ایران وجود دارند ( 140

تنوع اقلیمی در ایران، نژادهاي گوناگونی در نـواحی مختلـف کشـور    
، کـردي، دره  توان به نژادهاي ترکمن وجود دارند که از این دست می

هـاي   شوري، عرب، اسب فلات ایران، سیستانی، اسبچه خزر و اسـب 
  بومی شمالغرب کشور اشاره کرد.

                                                        
  اردبیلی محقق دانشگاه ي و منابع طبیعی،دانشکده کشاورز دامی، گروه علوم -1
 دانشکده کشاورزي و منابع طبیعـی،  دامی، ارشدعلوم کارشناسی دانش آموخته -2

 اردبیلی محقق دانشگاه
  دانش آموخته دکتري تخصصی ژنتیک و اصلاح دام -3

  ) nhedayat@uma.ac.ir                             نویسنده مسئول:       -(* 
Doi:10.22067/ijasr.v11i3.71507 

ملـی و محصـولی    عنوان سـرمایه  نژادهاي بومی در هر کشور به
). بـه  23شـوند ( میاستراتژیک در اقتصاد و رونق آن کشور محسوب 

 هـا یتجمع یکینتساختار ژ از اطلاع اصلاح، و یکژنت حوزه درعلاوه، 
 نژادي اصلاح هايطرح براي یزير براي برنامه یبزرگ کمک تواندیم
مطالعه تنوع  ).22و  20؛ 16(باشد یکیژنت یرذخا حفظ مهمتر، از همه و

این امکان را فراهم نموده تا به  Yژنتیکی در میتوکندري و کروموزوم 
ا پرداخته هاي مختلف دنی یابی خط پدري و مادري اسب ترتیب به ریشه

هـا   شود. علیرغم تنوع زیادي که تاکنون در ژنـوم میتوکنـدري اسـب   
هاي مختص نرها در  )، اما این تنوع در جایگاه19و  9؛ 2گزارش شده (

) و مطالعات کمی در مـورد شناسـایی   3باشد ( ناچیز می Yکروموزوم 
صورت گرفته است. از دلایل پایین  Yهاي موجود در کروموزوم  تنوع

توان به کم بودن تعداد جمعیت مـوثر   می Yنوع در کروموزوم بودن ت
نرها (به دلیل رفتارهاي ویژه تولید مثلی) و گـذر از چنـدین تنگنـاي    

). علاوه بر 25ها اشاره کرد ( سازي اسب جمعیتی در اوایل دوران اهلی
هـاي مـدرن بـه علـت      اسب Yدلایل اشاره شده، تنوع در کروموزوم 

هاي خـاص   حی شدید و تجارت گسترده اسبهاي اصلا تنظیم برنامه
باشد. علیرغم پایین بودن میزان تنوع در کرومـوزوم   رو به کاهش می
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Y ) اي بـر روي نژادهـاي بـومی     )، مطالعه13در نژادهاي برتر جهان
)، منجر به شناسایی تنوعی در نواحی مورد مطالعه شد. 14اسب چینی (
شد که شناسایی تنوع در نژادهاي تواند نمایانگر این امر با این نتایج می

انـد، دور از انتظـار نیسـت.     بومی که وارد روند اصلاحی شدیدي نشده
صورت  Yیکی از مطالعاتی که در زمینه شناسایی تنوع در کروموزوم 

باشد کـه بـر روي جمعیـت     ) می3گرفته، مطالعه فونتس و همکاران (
در این مطالعه،  در اسپانیا انجام پذیرفت. 1هاي وحشی ریتوراتس اسب

نژاد دیگر براي بررسی  11اسب نر از  40اسب ریتوراتس و  6از تعداد 
هاي  هاي اسب استفاده شد. مقایسه توالی Yشش جایگاه در کروموزوم 

نژاد دیگر نشان داد که هیچ گونه تفـاوتی بـین ایـن     11ریتوراتس با 
 12بـین   ها وجود ندارد و لذا هیچ تنوعی در این شش جایگاه در توالی

نژاد مورد بررسی مشاهده نشد. در زمینه شناسایی تنوع در کروموزوم 
Y 8هاي بومی چین صورت پذیرفت ( اي دیگر بر روي اسب مطالعه .(

جایگـاه   33نژاد) و در  13اسب بومی چین ( 304این مطالعه بر روي 
ــوزوم   ــف کروم ــا در    Yمختل ــت. نهایت ــام گرف ــاه ( 2انج -Yجایگ

) مشـاهده  SNP) تنوع تک نوکلئوتیـدي ( Y-50869و  45701/997
تـک   2) نیـز یـک حـذف   Y-45288شـده و در یـک جایگـاه دیگـر (    

-Y) گزارش شد. جهش موجـود در جایگـاه   Tنوکلئوتیدي (حذف باز 
50869 )T>A داراي بیشترین فراوانـی در میـان    67/24) با فراوانی
ده، هاي شناسایی ش  هاي شناسایی شده بود. با استفاده از جهش جهش

  هاي چینی گزارش شد. هاپلوتایپ در اسب 5
اي به تنهـایی، منـابع کـافی     هاي شجره اطلاعات فنوتیپی و داده

آینـد. در کنـار    براي تعیین تاریخ و منشاء نژادهاي اسبی به شمار نمی
اطلاعات فنوتیپی، مطالعات مولکولی و ژنتیکی اطلاعات کافی و قابل 

دهند. این دست مطالعات، بـه همـراه    اعتمادي را در اختیار ما قرار می
توانند راهکارهاي مـدیریتی کارآمـدي در    دیگر ابزارهاي اصلاحی می

زمینه مدیریت منابع ژنتیکی (در موجودات گوناگون) را پیش روي ما 
اي جهـت شناسـایی    قرار دهند. به همین دلیل در این تحقیق مطالعه

پرداخته شـد تـا بـا     در چندین نژاد اسب ایرانی Yتنوع در کروموزوم 
گـذاري   هاي ایرانی و میزان تاثیر شناختی بهتر از ترکیب ژنتیکی اسب

هاي جهان بر نژادهاي ایرانی به دیدي بهتر در مـورد ایـن    دیگر اسب
  حیوانات در کشور نائل آییم. 

  
  ها مواد و روش

  DNAگیري و استخراج  نمونه
هـاي   جمعیت اسب متعلق به 81براي اجراي این تحقیق، از تعداد 

هـاي موجـود در باشـگاههاي سـوار      نژادي مختلف کشور شامل اسب
غـرب  هـاي بـومی شـمال    نمونه)، اسب 24کاري  شهرستان اردبیل (

                                                        
1- Retuerats 
2- deletion 

هاي عـرب   نمونه)، اسب 15هاي کردي ( نمونه)، اسب 17ها) ((باشگاه
 5بـاغ (  هاي قـره  نمونه) و اسب 10هاي دره شوري ( نمونه)، اسب 10(

 هاي خـون از سـیاهرگ   نمونه ون استحصال شد. کلیهنمونه) نمونه خ
لیتر تهیه شد و در یک تیـوب حـاوي    میلی 4ها به مقدار  اسبگردنی 
EDTA )1 mg/ml درجه سانتیگراد  -20) تا زمان استخراج در دماي

با استفاده از روش کیت اسـتخراج   DNAنگهداري شد. کل محتواي 
DNA    ــرکت ــتانداران ش ــون پس  Exgene Cell SV kitاز خ

(GENEALL Biotechnology co, LTD, Republic of 
Korea)     استخراج شـد. کمیـت و کیفیـتDNA     اسـتخراج شـده بـا

  درصد در دستگاه الکتروفروز سنجیده شد. 8/0استفاده از ژل اگارز 
  

  یابی جایگاه انتخاب آغازگر، تکثیر و توالی
 ـ     وع با توجه به اینکه مطالعات مختلف نشـان مـی دهنـد کـه تن

وجود ندارد و در فقـط در بخشـی از منـاطق     yچندانی در کروموزوم 
چندشکلی مشاهده شده است لذا در این مطالعه، از یک جفت آغـازگر  

) بر Y-50869رفت و برگشت اختصاصی براي تکثیر قطعه مورد نظر (
گیري شده، استفاده گردید. پرایمـر   هاي نمونه اسب Yروي کروموزوم 

 20) داراي طول Genbank :JX646950سی در مدنظر (شماره دستر
درجه سانتیگراد بـوده و قـادر بـه تکثیـر      58نوکلئوتید و دماي ذوب 

). توالی آغازگر بـه شـرح زیـر    24باشد ( باز می 264اي به طول  قطعه
  باشد. می

F (5’-GGCCTAAGTTGTTCGCAGAG-3’) 
R (5’-TGACTGGTGGTGTCCAGTGT-3’) 

ــنش ــره واک ــاي زنجی ــرا ه ــمPCRز (اي پلیم ــاي  ) در حج  25ه
میلــی مــولار  MgCl2 ،2/0میلــی مــولار  2/1میکرولیتـري، حــاوي  

dNTP ،5/1  واحد آنزیمTaq  ، پیکومولار از پرایمرهاي  15/0پلیمراز
تمام واکنش هاي انجام شدند.  DNAنانوگرم  100رفت و برگشت و 

PCR  دقیقه واسرشت سـازي  10با استفاده از برنامه استاندارد شامل 
ثانیـه   30سـیکل شـامل    30درجـه سـانتیگراد ،   95آغازین در دماي 

 62ثانیه در دماي اتصـال   50درجه سانتیگراد، 94واسرشت سازي در 
درجه سانتیگراد بسط اولیه اجرا شد و  72ثانیه در  30درجه سانتیگراد و

درجه سانتگراد  72دقیقه در دماي  10در نهایت تکثیر نهایی به مدت 
پس از بررسی در ژل اگارز   PCRدرنهایت، محصولات انجام گرفت. 

درصـد بـا اسـتفاده از روش سـانگر  از طریـق شـرکت پیشــگام        5/1
  یابی شدند. بیوتکنولوژي بصورت یک طرفه و از سمت رفت توالی

  
  ها تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیکی توالی

  Chromas 2.6.5افـزار   ها با استفاده از نرم در گام نخست، توالی
) همردیف شده MEGA 6.0 )21تعیین کیفیت شده سپس با استفاده 

) مشخص شدند. همچنین با استفاده از Sهاي متفاوت ( و تعداد جایگاه



  Y     391هاي ایرانی با استفاده از توالی یابی بخشی از کروموزوم تنوع ژنتیکی خط پدري اسب

، درخت فیلـوژنی  1و الگوریتم حداکثر درستنمایی MEGA 6.0برنامه 
در گـام بعـدي، بـراي    ي مختلف رسم گردید. ها مربوط به هاپلوتایپ

)، میانگین تعـداد  Hd)، تنوع هاپلوتایپی (πمحاسبه تنوع نوکلئوتیدي (
ــاوت ــدي ( تف ــاي نوکلئوتی ــین  kه ــی ب ــین فواصــل ژنتیک ) و همچن
) استفاده DnaSP )12افزار  نرم 5هاي نژادي مختلف، از نسخه  جمعیت

هاي به دست آمـده، از   اي هاپلوتایپ شد. در نهایت، جهت آنالیز شبکه
) Network )www.fluxus-engineering.comافـزار   نـرم  5نسخه 

  استفاده شد.
  

  نتایج و بحث
ــتخراج    ــود اس ــی ش ــاهده م ــه مش ــانطور ک ــر  DNAهم و تکثی

) سـپس  1با کیفیت مناسب انجـام گردیـد (شـکل     PCRمحصولات 
 هاي بدست ). بعد از همردیفی و اصلاح توالی2(شکل  توالی یابی شد

آمده، تعداد شش جایگاه نوکلئوتیدي متغیر، منجـر بـه شناسـایی نـه     
هاي مورد مطالعه  در اسب yهاپلوتایپ در ناحیه تکثیر شده کروموزوم 

هـاي   شد. از شش جایگـاه متغیـر دو جایگـاه مربـوط بـه جـایگزینی      
هاي  نوکلئوتیدي سینگلتون و چهار جایگاه نیز مربوط به جایگزینی تک
راس از  49ارسیمونی بودند. در یک مطالعه بر روي نوکلئوتیدي پ تک

نیز شش جهش گزارش شده است و نشان دادند که   2نریان کاباردیان
از سه هاپلوتیپ اصلی تشکیل شده است و نقـش اسـبهاي عربـی در    

) مقادیر میانگین تنوع نوکلئوتیدي و 1ایجاد این نژاد نیز معنی دار بود (
 81/0و  0067/0ها به ترتیب برابر با  نهتنوع هاپلوتایپی براي کل نمو

هـاي   ) بر روي اسـب 17اي توسط مریدي و همکاران ( بود. در مطالعه
بومی ایران (شامل نژادهاي عرب، ترکمن، خـزر، سیسـتانی و کـرد)،    

میتوکنـدري   D-loopمقدار میانگین تنوع نوکلئوتیدي بر پایه تـوالی  
ر نیز کـه توسـط هـدایت    اي دیگ گزارش شد. در مطالعه 02/0برابر با 

میتوکنـدري شـش    D-loop) بـر روي تـوالی   9ایوریق و همکـاران ( 
هاي ایران صورت گرفت، مقادیر تنـوع   جمعیت نژادي مختلف از اسب

 0242/0تـا   0172/0هاي مورد مطالعه، در محدوده  نوکلئوتیدي اسب
گزارش شد. مقایسه مقدار تنوع نوکلئوتیدي در خـط پـدري (مطالعـه    

هـاي ایرانـی در    ا مقادیر گزارش شده براي خط مادري اسـب حاضر) ب
مطالعات مذکور، نشان دهنده تنوع بالا در خط مادري در مقایسـه بـا   

توان  باشد. یکی از دلایل این امر را می هاي ایرانی می خط پدري اسب
) و از آن جمله 15به تعداد جمعیت موثر کم نرهاي پستانداران اهلی (

تنوع نوکلئوتیـدي و هاپلوتـایپی بدسـت آمـده در     ها نسبت داد.  اسب
هـاي چینـی    تحقیق حاضر از مقادیر گزارش شده براي نژادهاي اسب

  ).8) بیشتر بود (402/0و تنوع هاپلوتایپی  00044/0(تنوع نوکلئوتیدي 
نشان داد که در  yجفت بازي از کروموزم  264نتایج آنالیز قطعه 

گیري شده از باشگاههاي  نمونههاي  هاي مورد مطالعه، اسب بین اسب
                                                        
1- Maximum likelihood 
2- Kabardian horse 

سوارکاري اردبیل با قرار گرفتن در هشت هاپلوتایپ مختلف، بیشترین 
باغ و عرب نیز در دو هاپلوتایپ  هاي قره پراکندگی را نشان دادند. اسب

هاي مربوط به  تواند به دلیل تعداد کم نمونه مختلف قرار گرفتند که می
دو و یـک بـه ترتیـب بـا در      هاي شـش،  این نژادها باشد. هاپلوتایپ

درصـد کـل    39/28( 23هـا)،   درصد کل اسـب  86/30( 25برگرفتن 
ها) اسب، داراي بیشترین تعداد  درصد کل اسب 99/20( 17ها) و   اسب

افراد بودند که می توان بعنوان اصـلی تـرین هاپلوتیـپ خـط پـدري      
اسبهاي مـورد مطالعـه معرفـی کـرد، در حالیکـه هـر کـدام از چهـار         

وتایپ  پنج، هفـت، هشـت و نـه فقـط داراي یـک فـرد بودنـد.        هاپل
هاي یک، دو و شش نیز هر کدام با داشتن پنج نژاد از شش  هاپلوتایپ

). در 1نژاد مختلف، داراي بیشترین تنوع از این جهت بودنـد (جـدول   
هـاي بـا تعـداد بـیش از یـک فـرد، هـیچ هاپلوتایـپ          بین هاپلوتایپ

هـم   ادها وجود نداشت. بررسی شبکه بهکدام از نژ اختصاصی براي هیچ
هاي ایجاد شده در واقـع   ها نشان داد که هاپلوتایپ پیوسته هاپلوتایپ

تواند به علت  باشند که این نتیجه می اختلاطی از نژادهاي مختلف می
تاثیر نرهاي نژادهاي مختلف در جمعیت نژادهاي دیگر باشـد (شـکل   

) مشاهده 4در بز ( yکروموزوم). میزان هاپلوتیپ بالا در جایگاههاي 3
شده است ولی در گاوهاي شیري میزان هاپلوتیـپ کمتـري گـزارش    

 بـر  موجـود  ژنـی  جایگاه بررسی با اي مطالعه یک در). 5شده است (
 شناسـایی  را چندشکلی جایگاه دو ژاپن اسبهاي در y کروموزوم روي

 جـام ان مطالعات براساس). 10( قرارگرفتند هاپلوتیپ سه در که کردند
 خط در اصلی هاپلوتیپ سه رسد می نظر به مطالعه این نتایج و گرفته
  .دارد وجود آسیایی هاي اسب پدري

گیـري شـده از باشـگاههاي     هاي نمونه هاي مربوط به اسب توالی
سوارکاري اردبیـل داراي پـنج جایگـاه متغیـر بودنـد کـه منجـر بـه         

د کردي نیز با ها شد. نژا گیري هشت هاپلوتایپ در بین این اسب شکل
چهار جایگاه متغیر و شش هاپلوتایپ در جایگاه بعدي قرار گرفت. نژاد 

باغ علیرغم تعداد کم نمونه، سه جایگاه متغیـر و دو هاپلوتایـپ را    قره
تواند در تائید یا  نشان داد که مطالعه این نژاد با تعداد بالاتر نمونه می

ه، بیشـترین و کمتـرین   رد تنوع بالا، کمک کننده باشد. در این مطالع
) و عرب 86/0هاي کردي ( تنوع هاپلوتایپی به ترتیب مربوط به اسب

) بود. در بین نژادهایی که پنج نمونه یا بیش از پنج نمونه داشتند، 6/0(
داراي تنـوع   00827/0هاي اردبیل با تنوع نوکلئوتیدي برابـر بـا    اسب

) 00288/0کلئوتیدي (ترین تنوع نو بالایی بودند و نژاد عرب نیز پایین
تواند به این دلیل  ). تنوع پایین در نژاد عرب می2را نشان داد (جدول 

باشد که علیرغم تاثیر بالاي نرهاي این نژاد بر نژادهاي دیگر، بـراي  
سازي نژاد عرب، از نرهاي نژادهاي ایرانی اسـتفاده نشـده و یـا     بهینه

شوري داراي  نژاد درهاستفاده کمی شده است. در بین نژادهاي ایرانی، 
ــدي (  ــوع نوکلئوتی ــرین تن ــایپی (00481/0کمت ــود. 8/0) و هاپلوت ) ب

هاي ایرانی باعث شده تا بحـث در   اطلاعات کم در مورد شجره اسب
 هاي باشد. مورد چرایی نتایج بدست آمده داراي محدودیت



  1398پاییز  3، شماره 11دامی ایران جلد نشریه پژوهشهاي علوم     392

 

  
  در اسب هاي ایرانی Yجفت بازي کروموزوم  264استخراج شده و تکثیر قطعه  DNAتصویر  - 1شکل 

Figure 1. Extracted DNA (Right) and amplification of 264 bp seqgment of chromosome Y (Left) in Iranian horses. 
 

  

 

  
  در اسب Yکروماتوگرام توالی هاي بدست آمده از توالی یابی سانگر براي بخشی از کروموزوم  -2شکل

Figure 2- chromatogram of sequences from Sanger sequencing of partial chromosome Y in horses. 
 

  هاي شناسایی شده در نژادهاي اسب مورد مطالعه عداد و فراوانی هاپلوتایپت - 1جدول 
Table 1- Number and frequency of identified haplotypes in under study horses  

  نژادها
Breeds 

 تعداد
Number  Hap 1  Hap 2  Hap 3  Hap 4  Hap 5  Hap 6  Hap 7  Hap 8  Hap 9  

  اردبیل
Ardebil 

24  4 (0.17)  9 (0.38)  2 (0.08)  2 (0.080)  1 (0.04)  4 (0.17)  1 (0.04)  1 (0.04)  0  
 شمالغرب
Northwest  17  3 (0.17)  4 (0.24)  4 (0.24)  0  0  6 (0.35)  0  0  0  

  يکرد
Kordi 

15  2 (0.13)  5 (0.33)  1 (0.07)  1 (0.07)  0  5 (0.33)  0  0  1 (0.07)  
 شوري دره

Darehshuri  10  4 (0.4)  2 (0.2)  0  0  0  4 (0.4)  0  0  0  
 عرب
Arab  10  4 (0.4)  0  0  0  0  6(0.6) 0  0  0  

  باغ  قره
Qarebagh  5  0  3 (0.6)  0  2 (0.4)  0  0  0  0  0  
 کل
Total  81  17  23  7  5  1  25  1  1  1  
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  باغ (سفید) شوري (سبز)، عرب (قرمز) و قره هاي اردبیل (زرد)، شمالغرب (آبی)، کردي (سیاه)، دره در  اسب Yربوط به کروموزوم هاي م پیوسته هاپلوتایپ هم شبکه به - 3شکل 

Figure 3- A median-joining haplotype network for Ardebil (Yellow), Northwest (Blue), Kordi (Black), Drehshuri (Green), Arab 
(Red) and Qarebagh (White) horses based on Y chromosome.  

  
  Yباغ بر اساس کروموزوم  شوري، عرب و قره هاي اردبیل، شمالغرب، کردي، دره تنوع ژنتیکی در اسب -2جدول

Table 2- Genetic variation in Ardebil, Northwest, Kordi, Drehshuri, Arab and Qarebagh based on Y chromosome 

  نژادها
Breeds 

 هاي متنوع جایگاه
Segregating sites 

(S)  

 تعداد هاپلوتایپ
Haplotype number 

(h)  

 تنوع نوکلئوتیدي
Nucleotide diversity 

(π)  

 تنوع هاپلوتایپی
Haplotype diversity 

(Hd)  

 ها میانگین تعداد تفاوت
Average number of 

diffrences (k)  
 اردبیل
Ardebil  5  8  0.00827  0.8421  1.71  
 شمالغرب
Northwest  2  4  0.00517  0.8030  1.07  

  يکرد
Kordi 

4  6  0.0078  0.8667  1.62  
  شوري دره

Drehshuri 
2  3  0.00481  0.8  1  

 عرب
Arab 

1  2  0.00288  0.6  0.6  
  باغ  قره

Qarebagh  3  2  0.01442  0.65  3  
  

هاي نـژادي مختلـف    ) بین جمعیتDxyبررسی فواصل ژنتیکی (
العه، نشـان داد کـه بیشـترین و کمتـرین فاصـله      هاي تحت مط اسب

بـه   yژنتیکی خط پدري براساس جایگاه تکثیر شده ناحیه کروموزوم 
-) و عـرب 00822/0بـاغ (  قـره -هـاي اردبیـل   ترتیب متعلق به اسـب 

رسـید،   ). هرچند به نظر مـی 3باشد (جدول  ) می00327/0شوري ( دره

ي اردبیل بـه دلیـل   گیري شده از باشگاههاي سوارکار هاي نمونه اسب
باغ  هاي قره نزدیکی جغرافیایی، داراي قرابت ژنتیکی بیشتري با اسب

هـاي   دهد که پرورش دهندگان اسب، اسب باشند، اما شواهد نشان می
تفاده هاي اساند. احتمالا نریان خود را از نواحی مختلف خریداري کرده

تـوان   شده براي باروري در باشگاههاي سوار کـاري  اردبیـل را نمـی   



  1398پاییز  3، شماره 11دامی ایران جلد نشریه پژوهشهاي علوم     394

گیـري شـده از    هاي نمونـه  بومی این شهرستان دانست. پراکنش اسب
باشد. نتایج  هاي مختلف نیز دلیلی بر این ادعا می اردبیل در هاپلوتایپ

میتوکندریاي نشان می  D-LooPآنالیز فاصله ژنتیکی براساس نواحی 
فاصله ژنتیکی کمتري بین اسب هاي موجود در باشگاههاي دهد که 

سوار کاري اردبیل با اسب هاي بومی شـمالغرب دارد کـه مـی توانـد     
نشان دهند استفاده از مادیان بومی جهت تکثیر اسب هاي ممتـاز در  

هـاي   ) بررسی فواصل ژنتیکی نزدیک بین اسـب 18باشگاهها باشد. (
) و 00473/0)، شـمالغرب ( 00327/0شـوري (  عرب بـا نژادهـاي دره  

) در مقایسه با فواصل ژنتیکی بین نژادهـاي دیگـر   00567/0کردي (
هاي ایرانی دارد. تاثیر بـالاي   نشان از تاثیر نرهاي نژاد عرب در اسب

هاي اصیل اروپایی از جمله نژاد تروبرد نیز به خوبی  نژاد عرب در اسب
تروبرد در انگلستان، ) به طوریکه تمامی نرهاي برتر 6ثابت شده است (

از فرزندان سه نر برتري هستند که دو راس از آنها متعلق به نژاد عرب 

وارد اروپـا   19تا اواخـر قـرن    18ها در اواخر قرن  باشند، این اسب می
بـاغ داراي کمتـرین قرابـت     ). برخلاف نژاد عرب، نژاد قره24اند ( شده

گیري شده  اي نمونهه باشد. اسب هاي ایرانی می ژنتیکی پدري با اسب
هـاي بـومی    از اردبیل، نزدیکترین فاصله ژنتیکی را در ارتباط با اسب

). ارتباط نزدیـک و فاصـله ژنتیکـی    00656/0شمالغرب نشان دادند (
هاي شمالغرب  بین اسب yپایین براساس ناحیه تکثیر شده کروموزوم 

رود. با  یشوري نیز از نتایج جالب توجه در این مطالعه به شمار م و دره
هـاي شـمالغرب (پـراکنش در     توجه به جدایی جغرافیـایی بـین اسـب   

شوري (پراکنش اصـلی در اسـتان فـارس) بـه نظـر       شمالغرب) و دره
شوري و شـباهت آن   رسد، با توجه به خصوصیات ظاهري نژاد دره می

به اسب عرب، پرورش دهندگان اسب، بعد مسافت را از میان برداشته 
  اند. اختلاط ژنتیکی ایجاد کرده و بین این دو نژاد،

  
 ) محاسبه شده بین نژادهاي اسب تحت مطالعهDxyهاي ژنتیکی ( فاصله - 3جدول 

Table 3- Estimated genetic distances (Dxy) among under study horse breeds   
 اردبیل  

Ardebil  
 شمالغرب

Northwest 
 کردي
Kordi  

 عرب
Arab  

 شوري دره
Drehshuri  

 غبا قره
Qarebagh  

 اردبیل
Ardebil  -  0.00656  0.00772  0.00668  0.00663  0.00822  
 شمالغرب
Northwest  -  -  0.00617  0.00473  0.00473  0.00721  

 يکرد
Kordi 

-  -  -  0.00567  0.00587  0.00769  
 عرب
Arab  -  -  -  -  0.00327  0.00721  

 شوري دره
Drehshuri  -  -  -  -  -  0.00721  

  

  
  شناسایی شده   لوژنی بین شش نژاد اسب بر اساس نه هاپلوتایپدرخت فی - 4شکل 

Figure 2- Phylogeny tree among six horse breeds based on nine identified haplotype 
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 264درخت فیلوژنی رسم شده بر اساس نه هاپلوتایـپ  از قطعـه   

ارائـه شـده اسـت.     4در شـکل   Yجفت بازي تکثیر شده کرومـوزوم  
شود که  بندي می مذکور به طور کلی به دو شاخه اصلی تقسیمدرخت 

در شاخه اول پنج هاپلوتایپ (یک، دو، سه، شش و هشت) و در شاخه 
 73دوم نیز چهار هاپلوتایپ (چهار، پنج، هفت و نه) وجود دارند. تعداد 

شود، در شاخه اول و  ها می درصد از کل نمونه 12/90اسب که شامل 
 ها) نیز در شاخه دوم قرار دارند. د از کل نمونهدرص 88/9نمونه ( 8

 
 

  گیري کلی نتیجه
توان کامل ارزیابی کرد، امـا شـروعی    هر چند این تحقیق را نمی

توانـد اطلاعـات جـامع و کـاربردي را در      است براي راهـی کـه مـی   
اي دقیـق   رسد وجود اطلاعات شـجره  اختیارمان قرار دهد. به نظر می

توانــد در  ر کنــار مطالعــات ژنتیکــی مــیهــاي ایرانــی د بــراي اســب
بنـدي و   بندي بهتر این حیوانات کمـک کننـده باشـد. تقسـیم     تقسیم

توانـد در زمینـه طراحـی     هاي اسب در ایران می شناخت دقیق جمعیت
  هاي اصلاحی کارآمد، موثر باشد.  استراتژي
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Introduction Among domesticated animals, the horse can be considered as one of the most influential 

animals in the process of human life modernization. Based on archaeological evidence, the presence of horses in 
Iran goes back to 3000 BC. Today, over 300 horses are recognized worldwide and a great number that is 
indigenous to Iran. The statistics provided by FAOSTAT indicate that there are about 140,000 horses. Due to 
climate diversity in Iran, there are various horse breeds in different parts of the country, such as Turkmen, Kordi, 
Drehshuri, Arab, Sistani, Northwest native and Caspian horses. Study of variations in Y chromosome and 
mtDNA make it possible to the characterization of genetic diversity in the maternal and paternal lines, 
respectively. Despite the high diversity in the genome of mitochondria in horses, but variation in Y chromosome 
is in low level. Low variation in Y chromosome of horses can be due to small male effective population size and 
loss of variations due to bottleneck during domestication. Several studies on Chinese indigenous and European 
modern horses revealed that native horses have more Y chromosomal variation in compared with modern breeds. 
So, the aim of present study was an assessment of genetic diversity in paternal line of Iranian horses using Y 
chromosome. Identified the genetic structure is important for appropriate breeding programs. 

 
Material and Methods Blood samples were collected from Jugular vein using 4 ml tubes containing EDTA 

(1 mg/ml) of 81 horse belonging to six different populations including Ardebil’s stables horses (24 samples), 
Northwest horses (17 samples), Kordi horses (15 samples), Arab horses (10 samples), Darehshuri horses (10 
samples) and Qarebagh horses (5 samples). Total genomic DNA was extracted from whole blood. A total of the 
264-bp fragment (locus: Y-50869) of Y chromosome was amplified using a pair of 20-nucleotide primer 
(Genbank accession number: JX646950). Polymerase Chain Reaction (PCR) was carried out and then, products 
of PCR sequenced using Sanger sequencing method. Alignment of sequences was performed by MEGA 6.0 
software. Also, MEGA 6.0 used for segregating sites identification and also phylogeny tree construction based 
on identified haplotypes. DnaSP5 was used to the estimation of haplotype diversity (Hd), nucleotide diversity 
(π), genetic distance (Dxy) and an average number of differences (k). Finally, the median-joining network was 
generated using the Network 5 program to present the possible relationships among haplotypes. 

 
Results and Discussion Alignment of sequences led to the identification of six segregating sites and 

consequently nine haplotypes based on Y chromosome sequences. Three haplotypes (H_1, H_2, and H_6) are 
widely distributed among under study samples, so that, 65 of 81 (more than 80 %) individuals have placed in 
three haplotypes. Among haplotypes with more than one individual, there is no special haplotype for any of 
breeds.  Haplotype diversity values ranged from 0.6 for Arab breed to 0.86 for Kordi breed. The nucleotide 
diversity values ranged from 0.00288 for Arab breed to 0.01442 for the Qarebaghg breed. Average values for 
nucleotide diversity and haplotype diversity were 0.0067 and 0.81 respectively. Comparison of present results 
with the previous study on mtDNA diversity of Iranian horses revealed that maternal line of Iranian horses is 
more divers from paternal line.  Among Iranian breeds, Dareshuri breed has the lowest nucleotide diversity 
0.00481 and haplotype diversity 0.00481 and 0.8 respectively. Assessment of genetic distance among breeds 
revealed that Ardebil and Qarebagh horses have the highest distance (0.00822), while Arab and Dareshuri horses 
showed the lowest genetic distance (0.00327). Obtained results indicated that, unlike Arab breed, Qarebagh 
horses had low influence in Iranian horses. Phylogeny tree based on haplotypes of Iranian horses showed that 
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divided into two branches. Generally, 73 individual (90.12% of all horses) and 8 individuals (9.88% of all 
samples belongs to each of the two branches. 

 
Conclusion The number of haplotypes which was found for Iranian native horses was placed among three 

haplogroups, which indicate moderate genetic variety and numerous maternal lines in native horses of Iran. It 
seems that the presence of the accurate pedigree information along genetic studies can help us to better 
categorize Iranian horses. In fact, to designing effective breeding strategies, we need to identify the precise 
genetic structure of Iranian horses. What we learned from this study was that Iranian horses in compared with 
European pure breeds are more diverse. Obtained results from this study showed that Stalions of Arab breed had 
high impact in Iranian horses. 
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