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 ایرانی عرب هاياسب جمعیت در ژنتیکی تنوع بررسی

 
  4، بهزاد شیرمحمدلی3علی حسن پور ، *2، محمدرضا مشایخی 1سروین جباري

 22/02/1397 : افتیدر خیتار
  15/10/1397 :رشیپذ خیتار

  
  چکیده

نژادهاي متنوعی از این حیوان در . اشته استد مهمی نقش بشري تمدن تشکیل در و بوده انسان کنار همواره تاریخ طول در که است حیوانی اسب
شـده از سـوي   هاي معرفی STRظاهري با یکدیگر تفاوت دارند. امروزه پژوهشگران از نشانگرهاي مولکولی مانند  سراسر جهان وجود دارد که ازلحاظ

 مطالعـه، تنـوع   ایـن  در خطاها را به حداقل برساند. توانندیمکنند که انجمن ژنتیک حیوانات، جهت مطالعات ژنتیکی و تعیین اصل و نسب استفاده می
 شامل نشانگرها این شد. استفاده ISAG پیشنهادي ماهوارهنشانگرهاي ریز از منظور این براي .قرار گرفت موردبررسی عرب نژاد راس اسب 50 ژنتیکی

 رنگ به دارنشان پرایمر با چهار جفت PCR پلکستیمول روش توسط هاجایگاه این باشند.می ASB17 ،LEX3 ،HMS1 ،CA425 هايریز ماهواره
ها، نتایج گرفتند. پس از آنالیز داده قرار موردبررسی و جداسازي مویینه الکتروفورز توسط PCR از حاصل محصولات شدند. سپس اندازه تکثیر فلورسانس

آلل بود و بیشـترین   9 با LEX3 آلل مربوط به نشانگر تعدادود. بیشترین آلل متغیر ب 9 تا 5 از جایگاه هر براي شدهمشاهده هايآلل نشان داد که تعداد
 و داشـت  را شدهبررسی هايجایگاه میان در آلل تعداد کمترین که بود آلل 5 داراي CA425دارا بود. جایگاه  ASB17مقدار هتروزیگوسیتی را نشانگر 

و کمترین مقدار براي  LEX3و نیز شاخص شانون براي جایگاه  PICین بیشترین مقدار بود. همچن هتروزیگوسیتی مقدار ترینپایین داراي LEX3 جایگاه
 سـایر  بـا  مقایسه در بالایی عرب، فراوانی بسیار هاياسب جمعیت ژنتیکی داد که تنوعنشان مطالعه این از حاصل مشاهده شد. نتایج CA425جایگاه 
  .اسب دارد نژادهاي
  

 PCR ،STR پلکسمولتی نتیکی،ژ تنوع عرب، اسب :کلیدي هايهواژ
 
    1  مهمقد

 راسـته  پسـتانداران،  رده داران،مهـره  شاخه از است جانوري اسب
 لاتـین  زبـان  در اکوئـوس کـه   جنس و 2اکوئیده خانواده سمیان، تک

 و آزاد هـاي اسـب  جمعیـت  .)1( شـود مـی  خوانـده  3کابالوس اکوئوس
 در و جنـوبی  و شمالی اروپا، آمریکاي آسیا، استرالیا، آفریقا در وحشی
ــر برخــی  و شناســیباســتان شــواهد .)2(دارد  وجــود اقیانوســی جزای

                                                        
دانش آموخته کارشناسی ارشد گروه ژنتیک، واحد تبریز، دانشـگاه آزاد اسـلامی،   -1

 تبریز، ایران
  استادیار گروه ژنتیک، واحد تبریز، دانشگاه آزاد اسلامی، تبریز، ایران-2
دانشگاه آزاد اسلامی، تبریز،  دانشیار گروه علوم درمانگاهی دامپزشکی، واحدتبریز،-3

  ایران
دانش آموخته دکتراي حرفه اي دامپزشکی، واحـدتبریز، دانشـگاه آزاد اسـلامی،    -4

  تبریز، ایران
  ) :M.mashayekhi@iaut.ac.irEmailنویسنده مسئول:               -*(

DOI:10.22067/ijasr.v11i4.72653 
2- Equidae 
3- Equus caballus 

 در هااسب اولین که دهدمی نشان اسب بدن هايرنگ وتحلیلتجزیه
 مسـیح  مـیلاد  از قبـل  چهـارم  و پـنجم  هزاره بین هاي اوراسیا،استپ
 کـه  انـد داده نشـان  DNA ايماهواره ریز مطالعات اخیراً ؛)3( اندبوده
 .)4( اسـت  بـوده  اوراسـیا  استپ غربی بخش در اهلی هاياسب منشأ

 بـا اسـتقامت   و پرتوان، زیبـا  هاییها خواستار اسبکه انسانازآنجایی
 بـر  مصنوعی را انتخاب فشار همواره تاریخ، طول اند، بنابراین دربوده
اقلیمـی،   پتانسـیل  داشـتن  کشـور مـا با   .)5( انـد کرده اعمال هااسب

-و بنا بر اقتضاي وضع و هدف پـرورش  مناسب اجتماعی و اقتصادي
داري داراي اشکال گوناگون مدیریت پرورش اسب و اسـب  ،دهندگان

یت، ممنوعیت صادرات، بالابودن هزینه حماعدمفانه اما متأس باشد.یم
ریزي جامع و هاي خارجی، نبود برنامهپرورش و نگهداري، ورود اسب

هاي اصیل ایرانی دار نشدن باعث شدت گرفتن انقراض اسبشناسنامه
کاري،  اسب گروه از نظر قامت به 4 به توانمی راها اسب شده است.

 همچنـین  .نمود بنديگروه هاپونی یزن و مینیاتوري اسب سبک، اسب
 و بـرد  اسـتاندارد  عرب، (تروبرد، جوش خون به دودمان ازنظر هااسب

 نیـز  و کاري) آرام هاي(اسب خونسرد (بیشتر نژادها)، خونگرم ،)کوارتر
 .)7, 6( شوندمی بنديطبقه هااسبچه
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بـراي   1هـاي تکـراري سـاده   تـوالی  شده است که ازیراً گزارشاخ
هـاي تکـراري   توان استفاده کرد. این توالیتشخیص دقیق والدین می

 دهندهاي بالایی را نشان میاند و چندشکلیدر سرتاسر ژنوم پراکنده
اند. همچنین این توالی، هکه یکی پس از دیگري پشت سرهم قرارگرفت

شـود و  کیلو جفت باز از ژنوم جانـداران تکـرار مـی    5-3تقریباً در هر 
صورت گیرند، بهیمبراساس تعداد نوکلئوتیدهایی که در هر تکرار قرار 

شوند. این تکرارها در تري، تترا، پنتا، هگزا نوکلئوتیدي نام گذاري می
ان، دوزیستان و پستانداران مهرگان، حشرات، خزندگژنوم گیاهان، بی

 20هـا درمجمـوع   این تـوالی علاوه براین، شوند. به فراوانی دیده می
. در طول چند )8( انددادهدرصد از ژنوم پستانداران را به خود اختصاص 

ــارکر  ــی م ــته، بررس ــیدهــه گذش ــولی، پل ــا هــاي مولک مورفیســم ی
عنوان یک روش بسیار مناسب در ، بهDNAهایی در سطح چندشکلی

هاي مولکولی، اند. در بین مارکرشدهمطالعات ژنتیکی حیوانات استفاده
شـوند و دلیـل   طور وسیعی استفاده مـی به DNA هايمیکروستلایت
 PCRهایی مثل ها در روشمارکرها، سهولت کاربرد آن استفاده از این

  .)10, 9(باشد براي تعیین سایز آلل ها می و نیز ژل الکتروفورز
 DNAهـاي آنـالیز   ها در تکنیکامروزه استفاده از میکروستلایت

در  DNAهاي مولکولی . بررسی)11(کاربرد روزافزونی پیداکرده است 
اي ها مزایـاي ویـژه  هاي قدیمی، در تعیین نسب اسبمقایسه با روش

بـارز بـودن،   توان، چندشکلی بسیار زیاد، هـم دارد که از این جمله می
هزینـه بـودن و   هـا، کـم  عدم تأثیر انتخاب طبیعی و مصنوعی بـر آن 

اوانی براي ایـن  را نام برد. همچنین کاربردهاي فر ژنوتیپ یابی آسان
بـرداري  وتحلیل پیوستگی، آزمون والدین، نقشـه ها مانند، تجزیهروش

. این ساختارهاي ژنتیکی و )12(ژنومی و مطالعات فیلوژنیک را نام برد 
که طوريهاي مولکولی از دقت بسیار بالایی برخوردار هستند، بهروش

ها براي شناخت نژادهاي توان از آندر مورد نژادهاي مختلف اسب می
) که مرکز آن ISAGاصیل و برتر بهره برد. انجمن ژنتیک حیوانات (

هـاي  . مطالعات زیادي بر روي اسـب )13(در کشور پرتغال واقع است 
گرفته است. هدف از انجام )15(هاي کرد و یا اسب )14(اي تروبرد کره

ــاي    ــتفاده از مارکره ــه اس ــن مطالع و  ASB17 ،LEX3 ،HMS1ای
CA425 ایرانی  عرب هاياسب براي بررسی تنوع ژنتیکی در جمعیت

  است.
 

  هامواد و روش
استان آذربایجان  در موردنظر عرب هاي نژاداسب انتخاب از پس

جـام  انحیوان  50از  گیريشرقی(بر اساس خصوصیات ظاهري)، خون
استفاده  DNAبراي استخراج  )16( گرفت. سپس از روش نمک اشباع

 آلودگی نبود و بررسی غلظت تعیین جهت DNA استخراج از شد. پس
 يهـا جایگـاه  بررسـی  منظـور شد. بـه  استفاده نانودراپ از هانمونه در

                                                        
1-Simple Tandem Repeats (STR) 

شد بدین ترتیب که  استفاده مرازپلی ايزنجیره واکنش از موردمطالعه
ها پیشرو آن ΄5که انتهاي  استفاده شد دار شدهجفت آغازگر نشان 4از 

 ).1(جدول  دار شده بودنشان HEXبا رنگ فلورسانس 
میکرولیتـر   4مـیکس و  میکرولیتـر مسـتر   5/12بـا   PCRسپس 

و درنهایت با حجم نهـایی   DNAر مجموع پرایمرها و یک میکرولیت
جفـت   4کـه در هـر    PCRدمـایی   میکرولیتر انجام شـد. چرخـه   25

 اولیه پلکس به ترتیب در دماهاي واسرشتهیکسان بود در حالت مولتی
و  ثانیه 30 درجه 95 در و واسرشته چرخه 30 و دقیقه 5 درجه 95 در

 و انیـه ث 30 درجـه  72 در شدن طویل و دقیقه 1 درجه 60 در اتصال
 PCRمحصولات  .دقیقه انجام شد 5 درجه 72 در نهائی شدن طویل

گـراد نگهـداري و طـول قطعـات توسـط      درجه سانتی -20در دماي 
 افـزار گیري شـد. سـپس توسـط نـرم    دستگاه الکتروفورز موئینه اندازه

Genemapper)17قرارگرفته و با استفاده از اعداد  ) مورد آنالیز ژنتیکی
 مـورد  و شـده مشاهده هتروزیگوسیتی و نیز هاآلل عدادآمده، تدستبه

انتظار  و همچنین اختلاف هتروزیگوتی مشاهده شده و مـورد انتظـار   
  .)18گردید( محاسبه هاي زیرتوسط فرمول

                                                   (1)  
ܰ/Σ݆ܰ݅ =݋ܪ  )2(                                                            

)3(                                                            2݅ܲΣ=1− ݁ܪ  
نشـان دهنــده تعـداد آلــل هــاي    iNکـه در فرمــول هـاي بــالا   

نشان دهنده تعداد آلل هاي هتروزیگوت می باشد و  ijNهموزیگوت و 
همچنـین بـراي   ان مـی دهـد.   تعداد کل آلل هـا را نش ـ  Nهمچنین 

و  باشـد می جایگاه یک در تنوع میزان دهندهنشان شاخص شانون که
مـورف  دهنده میـزان ارزش یـک منطقـه پلـی    که نشان 2PICشاخص
شـده و مـورد انتظـار بـا     ها و هتروزیگوتی مشـاهده فراوانی آللاست، 

 يفراوانی ها iP آن در که زیر به دست آمد که هاياستفاده از فرمول
  )19(آلل میباشد. امین  jآللی فراوانی jP و آلل امین  iآللی

)4(                                                       -H’=  
)5(                  2j2p 2i2p PIC=  

 
  نتایج و بحث

استخراج شده از نمونه هـا بـا     DNAنتایج مطالعه که بر اساس 
 260/ 280نانو گرم بر میکرو لیتر و شاخص آلودگی  200ظت حوالیغل

بود و همچنین در الکتروفورز جایگاه هاي مشخص شده 8/1در حدود 
 88تـرین آلـل   کوچـک  ،ASB17در جایگاه خود را نیز نشان داد که 

شده در ایـن جمعیـت   ترین آلل مشاهدهباشد و بزرگدارا می جفت باز
در  ترین آلـل باشد. فراوانه مورد انتظار میجفت باز طول دارد ک 110

جفت باز مشاهده شد که فراوانی آلل آن برابر  110جمعیت نیز همان 
                                                        
2- Polymorphism index content 
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جفـت بـاز    144ترین آلـل  کوچک ،LEX3براي جایگاه  .است 46/0
تـرین آلـل   اسـت. همچنـین بـزرگ   مطـابق انتظـار   مشاهده شد کـه  

ر از محدوده بیشتجفت باز است که  166 شده در این جمعیتمشاهده

 160شـده در جمعیـت   ترین آلل مشـاهده باشد. فراوانمورد انتظار می
  است. 32/0جفت باز مشخص شد که فراوانی آلل آن برابر 

 
  هاي پیشرو و برگشتپرایمر هاي مورداستفاده با توالی - 1جدول 

Table 1- Primers used with forward and reverse sequences 
 

Locus 
 جایگاه
  

  
ALLELE 
RANGE 
  محدوده آللی

 
chromosome 

number 

Forward primer  
  پیشروتوالی پرایمر 

(5'→3') 

Reverse primer  
 توالی پرایمر برگشت

(5'→3') 

  
ASB17 

  
87-129 

 
2  

  
ACCATTCAGGATCTCCACCG(HEX)  

  
GAGGGCGGTACCTTTGTACC 

LEX3 142-164 X ACATCTAACCAGTGCTGAGACT(HEX) GAAGGAAAAAAAGGAGGAAGAC 
HMS1 170-186 15 CATCACTCTTCATGTCTGCTTGG(HEX)  TTGACATAAATGCTTATCCTATGGC  
CA425  226-246 28 AGCTGCCTCGTTAATTCA(HEX) CTCATGTCCGCTTGTCTC  

 
  

شده در جمعیت ترین آلل مشاهدهکوچک HMS1در جایگاه همچنین 
باشـد.  باشد که مطابق محدوده آللی مورد انتظار میجفت باز می 172

اسـت کـه در    جفت بـاز  182شده در جمعیت ترین آلل مشاهدهبزرگ
ترین آلل در جمعیت مربوط فراوان باشد.محدوده آللی مورد انتظار می

اسـت و   41/0جفت بازي مشاهده شـد کـه فراوانـی آن     174به آلل 
 ،CA425فراوانی این آلل در سایر نژادها نیز بالا است. براي جایگـاه  

جفـت بـاز    242براي این جایگاه در جمعیـت   ایز آللیترین سکوچک
و فراوانی آن  تر از اندازه آللی مورد انتظار است؛مشاهده شد که کوچک

انـدازه آللــی   تــریناسـت. بـزرگ   11/0تـوجهی برابــر  طـور قابــل بـه 
باشـد کـه در بـالاتر از    جفت باز می 248شده در این جایگاه مشاهده

 2رگرفتـه اسـت کـه در شـکل شـماره      محدوده آللی مورد انتظـار قرا 
  نمایش داده شده است.

اي انجـام  هاي تروبرد کرهبر روي اسببا توجه به مطالعات قبلی که  
آلل گزارش شد که هتروزیگوتی  ASB17 9براي جایگاه ، )14(گرفت 

مطالعه براي جایگاه که در این بود. بنابراین ازآنجایی 762/0آن برابر 
ASB17 6 هاي نژاد عـرب مشـاهده شـد، ایـن جایگـاه      آلل در اسب

عنوان یک مارکر مناسب براي تمایز نژاد عرب از نژادهاي توان بهیم
  اي مناسب باشد.کره

بـراي  نیـز نشـان داد کـه     PICنتایج حاصل از شاخص شانون و 
شـــاخص شـــانون بیشـــترین مقـــدار و جایگـــاه   LEX3جایگـــاه 
CA425 کمترین مقدار محاسبه شد و واحدPIC  براي جایگاهLEX3 

کمتـرین مقـدار    PICواحـد   CA425بیشترین مقدار و نیز در جایگاه 
محاسبه شد. همچنین اختلاف هتروزیگـوتی مشـاهده شـده و مـورد     

بیشـترین   LEX3کمترین مقدار و جایگاه  CA425انتظار در جایگاه 
 مقدار را دارا بود.
هاي در جمعیت اسبآلل براي این جایگاه  ASB17، 6در جایگاه 

کـه در  بـود. درحـالی   6803/0آن برابر  PICعرب مشاهده گردید که 
آلـل   9و همکـاران   Leeشده توسـط  اي بررسیهاي تروبرد کرهاسب

بـود   710/0آن  PICو  762/0 هتروزیگـوتی آن برابـر   گزارش شد و
هـاي عـرب   آلل براي آن در جمعیـت اسـب   LEX3 ،9جایگاه . )14(

کـه در  درصـورتی گـزارش شـد،    7895/0آن  PICمشاهده گردیـد و  
آلل گزارش شد و هتروزیگوتی  8شده اي بررسیهاي تروبرد کرهاسب

بود. با توجه به ارقام بالا  691/0و  756/0نیز به ترتیب  PICو واحد 
ه نژاد اسب را در این جایگاه استنباط گون 2توان نزدیک بودن این می
اي هـاي تروبـرد کـره   اي که بـر روي اسـب  . همچنین در مطالعهکرد

آلـل دیـده شـد کـه      HMS1، 3بـراي جایگـاه    )14(صورت گرفـت  
باشد کـه بـراي   می 547/0نیز  PICو شاخص  62/0هتروزیگوتی آن 

بدست آمد. درنهایـت بـراي جایگـاه     611/0و  52/0هاي عرب اسب
CA425، اي صـورت  هاي تروبرد کـره اي که بر روي اسبدر مطالعه

 و 513/0 آن به ترتیب PICآلل دیده شد که هتروزیگوتی و  7، گرفت
هـاي  طور متوسط بـراي جایگـاه  به باشد. در مطالعه حاضرمی 553/0

 .اهده شدمشآلل  375/7هاي عرب مطالعه شده در جمعیت اسب
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 CA425و  ASB17 ،LEX3 ،HMS1هاي فرکانس آللی جایگاه - 2شکل 

Figure 2- Allelic frequency chart for ASB17, LEX3, HMS1 and CA425  
  

  CA425و  ASB17 ،LEX3 ،HMS1هاي براي جایگاه شده، هتروزیگوتی مورد انتظارتعداد آلل، هتروزیگوتی مشاهده - 2جدول 
Table 2- Number of alleles Observed heterozygosity and Expected heterozygosity for ASB17, LEX3, HMS1 and CA42 

   OHو  eHاختلاف

Difference of 
eand HO H 

 Expectedهتروزیگوسیتی مورد انتظار 
heterozygosity 

  شدههتروزیگوسیتی مشاهده
Observed heterozygosity 

 آللتعداد 
Allele number  

 لوکوس
locus  

0.095  0.715 0.62  6  ASB17 
0.552  0.812  0.26  9  LEX3 
0.149  0.669  0.52  6  HMS1 
0.023  0.546  0.52  5  CA425 
  متوسط  6.5  0.48  0.685  0.204
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 CA425و  ASB17 ،LEX3 ،HMS1هاي جایگاهبراي  هامیانگین آن و Shanon و PICهاي ها، شاخصتعداد آلل جایگاه مقایسه هتروزیگوتی، - 3شکل 

Figure 3- Comparison of heterozygosity, number of alleles of sites, PIC and Shanon indices and their mean for ASB17, LEX3, 
HMS1 and CA425 Loci 

 
  گیري کلینتیجه

 میـان  در شـده مشـاهده  هايآلل آمده ازدستبا توجه به نتایج به
 ژنتیکی نسبتاً بـالایی  توان گفت که تنوعمی عرب، هايجمعیت اسب

توان استنباط کرد، برخی جمعیت وجود دارد. همچنین می این میان در
هاي عرب نسـبت بـه دیگـر    فراوانی بالایی در جمعیت اسب هااز آلل

هاي عرب ایران با طورکلی چندین آلل در جمعیت اسبنژادها دارند. به
وجود ندارد و  نژادهاشده است که در بقیه هاي متفاوت مشاهدهنیفراوا

می توان از مقایسه فراوانی برخی از آلل ها شاخصی را براي تفکیـک  
  نژادها جدا نمود.
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Introduction: Horses (Equus ferus caballus) have always been alongside humans and played an important 

role in the formation of human civilization. Horses are vertebrates that belong to the Mammalia class, the 
Equidae family, and the Equus genus. There are free and wild horses in Africa, Asia, Australia, Europe, North 
and South America, and some oceanic islands. Because of the long-standing relationship with human 
civilization, horses are considered as companions, a symbol of power and predilection, human assistant, and rival 
of other animals. The origins of domesticated horses have always been interesting to humans, and studying them 
is very important. Archaeological evidence and analysis of the horse's body color indicate that the first horses 
were found in the Eurasian steppes between 5th and 4th millennia BC. Among the genetic studies, simple repeat 
sequencing can be implied. Random repetitive sequences are scattered throughout the genome and show high 
polymorphisms that are harbored consecutively and repeat almost every 3-5 Kbp of genome. These sequences 
comprise a total of 20% of the mammalian genome sequence. 

Material and methods: Blood samples were obtained from Arabian horses and their DNAs extracted using 
salting out method. Extracted DNAs was run in an agarose gel and concentration and quality of DNAs were 
measured by Nano-drop. Four microsatellite markers were used that all have been recommended by International 
Society for Animal Genetics (ISAG) for testing the parentship. These markers included ASB17, LEX3, HMS1 
and CA425. These loci were amplified by multiplex polymerase chain reaction (PCR) with fluorescent dye-
labeled primers. PCR was performed using total volume of 25 ml for each sample and PCR products were 
separated and analyzed with capillary electrophoresis and the products were evaluated using GenMapper 
software. 

Results and discussion: According to the results obtained, the smallest allele was found is 88 bp at the 
position of ASB17 locus, as expected. Moreover, the largest allele observed in this population was 110 bp. The 
most frequent allele observed in the population was also 110 bp, with an allele frequency of 0.46%. For LEX3, 
the smallest allele observed is 144 bp, which was expected. The largest allele observed in this population was 
166 bp, which was more than expected range. The most frequent allele observed in the population was 160 bp, 
with an allele frequency of 0.32%. However, the smallest allele observed in the population at position HMS1 
was 172 bp, which was expected to be within the normal allele frequency range. The largest allele observed in 
the population was 182 bp, which was expected to be in the allele range. The most abundant allele observed in 
the population was the 174 bp allele, with a frequency of 0.41%, which has a high prevalence in other races. For 
CA425, the smallest size of the allele observed for this site was in the population of 242 bp, which was smaller 
than the expected allele size and had a significant frequency of 0.11%. The largest allele size observed in this site 
was 248 bp, which was expected to be above the expected allele range. The largest allele observed in the 
population was 182 bp, which was expected to be in the allele range. The most abundant allele observed in the 
population was the 174 bp allele, with a frequency of 0.41%, which has a high prevalence in other races. For 
CA425, the smallest size of the allele observed for this site was in the population of 242 bp, which was smaller 
than the expected allele size and has a significant frequency of 0.11%. The largest allele size observed in this site 
was 248 bp, which was expected to be higher than the expected allele range. 

Conclusion: According to the results obtained from the observed alleles in the studied population of Arabian 
horses, there is a relatively high genetic variation among this population. It can also be said that for some alleles, 
there is a high prevalence in the Arabian horse population, while they were not seen in other breeds of horses. In 
general, several alleles in the Arabian horse population of Iran have been observed with different frequencies 
that were not present in rest of the races, which implies to the differentiation of this race from horses of other 
races. 

 
Keywords: Arab horse, genetic diversity, multiplex PCR, STR 
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