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  چکیده
و همچنین بررسی کاهش عملکرد ناشـی از همخـونی صـفات وزن بـدن در سـنین مختلـف در        ژنتیکی ساختار و تنوع بررسی پژوهش از این هدف

حاصـل از   1389تا  1368هاي  ) متولد سال رأس بره ماده 5215رأس بره نر و  2478ام (رأس د 7693بختیاري بود. از اطلاعات مربوط به   گوسفندان لري
و محاسـبه   ENDOGافـزار   نرماز  هاي شجره تحلیل، CFC افزار از نرم براي محاسبه ضرایب همخونیرأس میش استفاده شد.  2006رأس قوچ و  274

ژن  منشـأ  احتمـال تحلیـل   هـاي  براي توصیف تنوع ژنتیکی این جمعیـت از فراسـنجه   استفاده شد. WOMBATافزار  تابعیت صفات از همخونی، از نرم
 گذار، تعداد مؤثر ژنوم حیوانات غیر گذار، تعداد مؤثر اجداد، تعداد مؤثر ژنوم حیوانات بنیان گذار، تعداد مؤثر حیوانات بنیان تعداد حیوانات بنیان استفاده گردید.

رأس بـود.   249سال و انـدازه مـؤثر جمعیـت     23/4رأس برآورد شد. میانگین فاصله نسل در این جمعیت  181و  65، 90، 105، 506ترتیب  گذار به  بنیان
ماهگی   ماهگی، نه  هاي تولد، شیرگیري، شش درصد برآورد شد. ضریب تابعیت وزن 56/0و  76/0ترتیب  تباري و متوسط ضریب همخونی به  متوسط هم

تحلیـل احتمـال منشـأ     هاي گرم محاسبه شد. نتایج حاصل از فراسنجه -9/239و  -2/161، -7/259، -6/106، -11تیب سالگی از همخونی به تر  و یک
بختیاري مورد مطالعه   لري در گوسفندانصفات وزن بدن  ژن نشان دهنده کاهش تنوع ژنتیکی این جمعیت بود. میزان کاهش عملکرد ناشی از همخونی

باشد. همچنین وجود کاهش عملکـرد   هاي افراد خویشاوند در این گله می ها در ایران بیشتر بود که نشان دهنده جفتگیريهاي سایر نژاد نسبت به گزارش
 ناشی از همخونی صفات وزن بدن نیز کاهش تنوع ژنتیکی جمعیت مورد مطالعه را تأیید کرد. 

  
   .بختیاري، همخونی  : ساختار شجره، صفات رشد، گوسفند لريکلیدي هاي واژه

  
    1  مقدمه

دار کشور  بختیاري یکی از نژادهاي بزرگ جثه و دنبه  گوسفند لري
است. هدف اصلی پرورش این نژاد تولید گوشت بوده و داراي ظرفیت 
بالقوه براي سود بیشتر از طریق مدیریت بهتر و بهبود ژنتیکـی اسـت.   

اسـتان چهـار    در رأس، عمـدتا  1700000از  بیش جمعیتی این نژاد با
 پـرورش  روسـتایی  و عشـایري  هـاي  نظـام  تحت و محال و بختیاري

مهمی  نقش قرمز گوشت تن هزار 23از  بیش تولید با و سالانه یابد می
  ).35باشد ( می دارا حیوانی پروتئین تولید در

بررسی تنوع ژنتیکی نژادها یکی از مباحث مهم اصـلاح نـژاد دام   
هاي مناسب به منظور حفظ  هاي زیادي براي ارائه برنامه بوده و تلاش

شود. در واقع یکی از وظـایف   تنوع ژنتیکی در سطح مطلوب انجام می
هاي اصلاح نژادي حفظ تنوع ژنتیکـی در جمعیـت بـراي     اصلی برنامه

). تنـوع ژنتیکـی را   3اطمینان از پاسخ به انتخـاب بلنـد مـدت اسـت (    
                                                             

علوم استادیار و دانشیار گروه ، رشناسی ارشدآموخته کا دانشترتیب  به -3و  2، 1
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). 30(توان به صورت توانایی پاسخ به تغییرات محیطی تعریف کرد  می
آمیزي سبب کـاهش انـدازه مـؤثر جمعیـت، افـزایش        افزایش خویش

شـد. افـزایش    همخونی و کاهش تنـوع ژنتیکـی در جمعیـت خواهـد     
تواند موجب کـاهش واریـانس    همخونی و همتباري در جمعیت نیز می

). 9شـود (  هـا   ژنتیکی داخل لاین و افزایش واریانس ژنتیکی بین لاین
راي توصیف تنوع ژنتیکی و تغییرات آن در تحلیل شجره ابزاري مهم ب

  هاي مختلف است.  طی نسل
دهنده ساختار جمعیـت   هاي نشان از طریق تحلیل شجره فراسنجه

هـاي جمعیـت کـه تحـت تـأثیر       شوند. برخی از فراسـنجه  محاسبه می
مدیریت و نظام پرورشی هستند اثر زیادي روي تنـوع ژنتیکـی دارنـد.    

هاي اصـلاح نـژادي ضـروري اسـت کـه       براي کاربردي کردن برنامه
هاي  عوامل مختلف اثرگذار بر انتخاب و پیشرفت ژنتیکی که فراسنجه

جمعیت هستند مانند اندازه مؤثر جمعیت، فاصله نسـل و همخـونی در   
گر باشند. اندازه مؤثر جمعیت که با استفاده از نرخ  دسترس فرد اصلاح

ع ژنتیکـی و رانـش   عنوان شاخصی از تنو شود به همخونی محاسبه می
هاي دامی و همچنین  ژنی بوده و براي تشخیص خطر انقراض جمعیت

شـود   تشخیص تنوع ژنتیکی مورد نیاز براي انجام انتخاب استفاده مـی 
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هاي نامطلوب مختلفی از جمله  ). کاهش اندازه مؤثر جمعیت با پدید8(
کاهش عملکرد ناشی از همخونی در صفات مـرتبط بـا شایسـتگی در    

باشد. چون بسـیاري   اط است که علت آن کاهش تنوع ژنتیکی میارتب
از افراد سهمی اندك و یا در برخی موارد هیچ سـهمی در خزانـه ژنـی    

از تعداد واقعی مولـدها   ندارند، اندازه مؤثر جمعیت غالباهاي آینده  نسل
هـاي   ). در مورد اثر همخونی بر صـفات رشـد در نـژاد   24کمتر است (

هاي متعددي انجام شده است کـه در بیشـتر    هشمختلف گوسفند پژو
 2، 1آنها اثر منفی همخونی بر صفات مورد مطالعه گزارش شده است (

  ).  7 و
یک روش مناسب بـراي   عنوان بههاي اخیر تحلیل شجره  در سال

بررسی اثر نوع آمیزش و اجراي برنامه انتخاب بر تنوع ژنتیکی جمعیت 
مانده در جمعیـت و ارائـه راهبردهـاي     گیري تنوع ژنتیکی باقی و اندازه
، 25، 12، 11نژادي در ایران مورد استفاده قـرار گرفتـه اسـت (     اصلاح

). گزارش شده است که انجـام انتخـاب بـر مبنـاي محاسـبه      34 و 33
اریـب خطـی منجـر بـه      بینی نا ارزش اصلاحی به روش بهترین پیش

). همچنـین  12 و 11شد ( افزایش روابط خویشاوندي در جامعه خواهد 
با بررسی تنوع ژنتیکی گوسفندان بلوچی مرکز اصلاح نژاد دام شـمال  

ها  ین جمعیتهاي بسته بز مرخز، مشخص شد که ا شرق کشور و توده
). پـژوهش  34 و 25مناسبی برخـوردار هسـتند (   از تنوع ژنتیکی نسبتا

علـت اجـراي    انجام شده در گوسفندان ماکویی نشان داده است که بـه 
ها در شـجره و رانـش ژنتیکـی تصـادفی،      انتخاب و وقوع گردنهبرنامه 

تنوع ژنتیکی جمعیت مورد مطالعـه در مقایسـه بـا جمعیـت حیوانـات      
). همچنین گزارش شـده اسـت کـه    33گذار کاهش یافته است ( بنیان

متعادل از حیوانات برتر براي تولید نسل و یا به عبارت دیگر  استفاده نا
تواند سـبب   بعد می نسل والدین عنوان به برتر حیوان استفاده از چندین

). لذا آگاهی از ساختار شجره، 4نژاد شود ( یک در ژنتیکی تنوع کاهش
توانـد بـراي جلـوگیري از     سطوح همخونی و اندازه مؤثر جمعیـت مـی  

 هش شایسـتگی ناشـی از همخـونی (مـثلا    کاهش تنوع ژنتیکی و کـا 
  کاهش باروري) استفاده شود.

 هـاي اصـلاح نـژاد در کشـور راه     کـه ایسـتگاه  چندین سال است 
و بررسی تنوع ژنتیکی مرتبط با صـفات   کنند اندازي شده و فعالیت می 

اقتصادي یکی از ضروریات حوزه اصلاح نژاد است. لذا هـدف اساسـی   
پژوهش حاضر استفاده از تحلیل شجره براي بررسی ساختار جمعیت و 

اري بود. همچنین با توجه به بختی  تنوع ژنتیکی در گوسفندان نژاد لري
اینکه افزایش همخونی و در نتیجه کاهش عملکرد ناشی از همخـونی  

تواند از پیامدهاي کاهش تنوع ژنتیکی در یک جمعیت باشد، هدف  می
دیگر این پژوهش تعیین و بررسی میـزان کـاهش عملکـرد ناشـی از     

  همخونی در صفات وزن بدن در سنین مختلف بود.
  

 ها مواد و روش

 7693از اطلاعات مربـوط بـه   براي تحلیل شجره در این پژوهش 

بـره  رأس  5215بـره نـر و   رأس  2478بختیاري شـامل    گوسفند لري
. اســتفاده شــد رأس مــیش 2006رأس قــوچ و  274حاصــل از مــاده 

ایستگاه اصلاح نژاد گوسفند  در 1389تا  1368هاي  رکوردها طی سال
افـزار   از نـرم آوري شـده بـود.    جمـع  شهرکردبختیاري شهرستان   لري

Excel  بـر طـرف   و هـاي داده   سازي فایل شـجره و فایـل   آمادهبراي
بـراي محاسـبه    CFC افـزار  نمودن خطاهاي احتمالی استفاده شد. نرم

براي انجام سـایر  ) 8/4(نسخه  ENDOGافزار  نرمضرایب همخونی و 
نسل در ). فاصله 31 و 15هاي شجره مورد استفاده قرار گرفت ( تحلیل

پسـر   -)، مـادر Lmfدختر ( -)، پدرLmmپسر ( -چهار مسیر احتمالی پدر
)Lfmدختر ( –) و مادرLff   محاسبه و میانگین فاصله نسل بـه صـورت (

شد. ضریب همخونی حیوانـات موجـود    میانگین این چهار مسیر تعیین
ــتفاده   ــا اس ــجره ب ــوو (  در ش ــن و ل ــود در 22از روش میوویس ) موج

مول جمعیت با استفاده از فرمؤثر اسبه گردید. اندازه مح  CFCافزار نرم
هـاي معـادل کامـل بـراي آن      تعداد نسـل  tشد که در آن  محاسبه  1

افزایش ضریب همخـونی   Fiمیزان همخونی حیوان و  iFحیوان، 
  .)16باشد ( در هر نسل می

)1(  111 1 2
tF F Nei i Fi
    


  

    گذار با استفاده از رابطـه  حیوانات بنیانمؤثر تعداد 
میـزان مشـارکت مـورد انتظـار هـر یـک از        ipبرآورد شد که در آن 

اجـداد  مؤثر . تعداد )5گذار در ایجاد جمعیت مرجع است ( حیوانات بنیان
میـزان   kpتعیین شد کـه در آن    با استفاده از رابطه

کننده   مشارکت تصحیح شده مورد انتظار هریک از اجداد اصلی تعیین
گـذار   ژنوم حیوانات بنیانمؤثر . تعداد )4( باشد تنوع ژنتیکی جمعیت می

تباري  متوسط هم gfمحاسبه شد که در آن  از فرمول 
ژنـوم حیوانـات   مؤثر افراد در جمعیت مرجع است. براي محاسبه تعداد 

  .)5استفاده شد (  گذار نیز از فرمول بنیان غیر
با توجه به اینکه یکی از پیامدهاي کاهش تنوع ژنتیکی، افزایش 

از  روابط خویشاوندي در جمعیت و در نتیجه کاهش عملکرد ناشی
همخونی است، این پدیده در صفات وزن بدن در سنین مختلف این 

رکورد  6433تعداد  نژاد مورد بررسی قرار گرفت. براي این منظور از
  رکورد وزن شش 4928رکورد وزن شیرگیري،  6324وزن تولد، 

سالگی   رکورد وزن یک 3132ماهگی و   رکورد وزن نه 3328ماهگی، 
افزار   ه تابعیت صفات از همخونی، از نرمبراي محاسباستفاده شد. 
WOMBAT حداکثر درستنمایی محدود شده ( و روشREML و (

مدل دام مختلف استفاده  6و برازش ) AIالگوریتم میانگین اطلاعات (
ها اهمیت وجود یا عدم وجود اثر عوامل مادري را  این مدل. )23(شد 

ت مؤثر بر صفات مورد ابتدا تجزیه واریانس عوامل ثاب ند.نک تعیین می
انجام شد. اثر  SASبرنامه آماري  GLMمطالعه با استفاده از رویه 
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براي همه  سال تولد، سن مادر، تیپ تولد و جنس برهعوامل ثابت 
) بودند و وارد مدل آماري شدند. به دلیل p> 05/0دار ( صفات معنی

ثر سن بره شود، ا زمان انجام نمی ها در ایستگاه هم کشی بره اینکه وزن
هاي مربوط به  صورت متغیر همراه در مدل کشی نیز به  در زمان وزن

مدل دام  6همه صفات به جز صفت وزن تولد وارد شد. پس از برازش 
بر اساس آزمون نسبت دام ترین مدل  مناسبزیر براي هر صفت، 

سپس با در نظر گرفتن ضریب همخونی  درستنمایی انتخاب شد.
مدل دام، میزان تابعیت صفات از  ترین مناسباه در متغیر همر عنوان به

  همخونی محاسبه گردید.
)2(    y Xb Z a ea    
)3(    y Xb Z a Z c ea c     
)4(  0am   y Xb Z a Z m ea m     
)5(  0am   y Xb Z a Z m ea m     
)6(  0am   y Xb Z a Z m Z c ea m c      
)7(  0am   y Xb Z a Z m Z c ea m c      

بردار اثر عوامل  bبردار مشاهدات هر صفت،  yها  در این مدل
بردار اثر ژنتیکی  a)، سال تولد، سن مادر، تیپ تولد و جنس برهثابت (

بردار اثر ژنتیکی افزایشی  mبه حیوان، افزایشی مستقیم مربوط 
 σam ومانده  بردار اثر باقی eاثر محیط دائم مادري،  بردار cمادري، 

کواریانس بین اثرات ژنتیکی افزایشی مستقیم و ژنتیکی افزایشی 
 یهاي طرح ماتریس Zm و X، Za، Zcهاي  ماتریسمادري است. 

رتباط عوامل ثابت، اثرات ژنتیکی افزایشی که به ترتیب ا هستند،
مستقیم، محیط دائم مادري و ژنتیکی افزایشی مادري را با بردار 

   کنند. مشاهدات ایجاد می
     

  نتایج و بحث
درصـد   7/29 دان نر و ماده مورد بررسی تقریبااز تعداد کل گوسفن

 ـ  3/70آنها داراي نتاج و  راد درصد بدون نتاج بودند. همچنین تعـداد اف
حیوان و تعداد افـراد   609جمعیت پایه داراي یک یا دو والد ناشناخته، 

میـانگین  حیـوان بـود.    557جمعیت پایه تنها با یـک والـد ناشـناخته    
 2و  56/0ضریب همخونی کل جمعیت و افـراد همخـون بـه ترتیـب     
بختیـاري    درصد محاسبه شد. در پژوهشی دیگـر در گوسـفندان لـري   

 94/0کل جمعیت و افراد همخون به ترتیب  میانگین ضریب همخونی
درصد گزارش شده است که انـدکی از نتـایج پـژوهش حاضـر      4/2و 

توانـد ناشـی از ویـرایش متفـاوت      ). ایـن تفـاوت مـی   29بیشتر است (
اطلاعات و در نتیجه یکسان نبودن ساختار داده مورد استفاده در ایـن  

 ـ   دو پژوهش باشد. در گوسـفندان قـره   انگین ضـریب  گـل و مغـانی می
درصـد و میـانگین    51/0و  52/1همخونی کـل جمعیـت بـه ترتیـب     

درصد گزارش  74/1و  15/4ضریب همخونی افراد همخون به ترتیب 

. میانگین ضریب همخـونی کـل جمعیـت و افـراد     )13 و 2شده است (
همخون در پژوهش حاضر نزدیک به گزارش موجود در گوسفند مغانی 

لوچی نیز میانگین ضـریب همخـونی کـل    . در گوسفند ب)13باشد ( می
  . )32درصد گزارش گردید ( 95/1جمعیت 

 72توزیع ضرایب همخونی جمعیت مـورد مطالعـه نشـان داد کـه     
از  درصد داراي همخونی بودند. 28همخون و  درصد افراد جمعیت غیر

 F≤0 ،6/1>5درصـد آنهـا    25درصد افراد داراي همخونی، تقریباً  28
درصـد   F≤10>25درصد باقیمانـده نیـز    4/1و  F≤5>10درصد آنها 

همخـون در ایـن    طورکلی تعداد زیـاد افـراد غیـر     همخونی داشتند. به
درصـد افـراد همخـون داراي     91جمعیت و همچنین ایـن نکتـه کـه    
دهنده پایین   درصد بودند، نشان 5ضریب همخونی مساوي یا کمتر از 

اد همخـون  بودن میزان همخونی در این جمعیـت اسـت. درصـد افـر    
گزارش شده در جمعیت گوسفندان مغانی نزدیک به پژوهش حاضـر و  

تعداد افـراد همخـون و تعـداد     1در شکل ). 13درصد بود ( 29برابر با 
هـاي   بختیاري مورد مطالعـه در طـی سـال     افراد جمعیت گوسفند لري

طورکه در ایـن شـکل نمایـان     مختلف با هم مقایسه شده است. همان
هـاي انجـام پـژوهش داراي     اد همخون در طـی سـال  است، تعداد افر

  روندي افزایشی است. 
ت همخون بسیار کم بود تعداد حیوانا 1376تا سال  1368از سال 

تعـداد   1388تـا سـال    1377در گله وجود نداشت. از سـال  و یا اصلا 
که این تعـداد   طوري  یابد به افراد همخون در این جمعیت افزایش می

رسد که بیشترین تعداد افراد همخـون   رأس می 345به  1388در سال 
بیشترین و کمترین تعداد افـراد  باشد.  هاي مطالعه می در بین تمام سال

 رأس 174و  506با جمعیت به ترتیب در اولین و دومین سال پژوهش 
بختیـاري در طـی     گوسـفند لـري  به بعـد جمعیـت    1370از سال بود. 
متعادلی بود. تعـداد افـراد    قریباتتغییرات هاي مختلف داراي روند  سال

هاي پایانی بـه هـم    جمعیت و تعداد حیوانات همخون جمعیت در سال
دهنده افزایش نسبت تعداد افراد همخـون    نزدیک شده است که نشان

  باشد. به تعداد افراد جمعیت می
ترین روش بررسی سطح کامل بودن شـجره، تعیـین درصـد     ساده

 92باشـد کـه در مطالعـه حاضـر      لوم مـی حیوانات داراي پدر و مادر مع
درصد حیوانات داراي والدین معلوم بودند. این فراسنجه در گوسـفندان  

درصد گزارش شده است  65و  88ترتیب به میزان  بلوچی و بز مرخز به
). روش دیگـر بررسـی سـطح کامـل بـودن شـجره، تعیــین       34و  25(

سل ردیابی شده با حداکثر تعداد نسل ردیابی شده است. حداکثر تعداد ن
شـود   ترین جدش محاسبه می شمارش تعداد نسل بین حیوان تا قدیمی

). سطح کامل بودن شجره توسط این شاخص در جمعیت گوسفند 21(
نسل بود. به عبارت دیگر با گذشت زمان  8بختیاري مورد مطالعه   لري

 8اي با  هاي مورد مطالعه داراي شجره و کامل شدن شجره، آخرین بره
سل عمق بودند. هر چه قدر که یک شجره عمیـق بـوده و از سـطح    ن
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توانـد گویـاي تغییـرات روش     تکامل بالاتري برخوردار باشد بهتر مـی 
آمیزش و تغییرات در ساختار جمعیت و روند تغییرات جمعیت از گذشته 

 ــ   ثیر مسـتقیمی بــر بــرآورد  أتـاکنون باشــد. همچنـین ایــن شـاخص ت

یب خویشـاوندي و انـدازه مـؤثر    هایی چـون همخـونی، ضـر    فراسنجه
جمعیت دارد و با افزایش سطح کامل بودن شجره احتمال یـافتن جـد   

  ).6شود ( مشترك براي افراد نسل حاضر بیشتر می
  

  
   هاي مختلف مورد مطالعه سالطی تعداد افراد کل جمعیت و افراد همخون در  - 1شکل 

Figure 1- Number of individuals in the whole population and number of inbred animals through the studied period 
  

هاي مهم در بررسـی خطـر انقـراض نژادهـاي دام      یکی از سنجه
آمیـزي سـبب     افـزایش خـویش  ). 10اهلی اندازه مؤثر جمعیت است (

شود و این امر موجب افزایش همخونی  جمعیت میمؤثر کاهش اندازه 
. بـه  )9(شـد   وع ژنتیکی در جمعیت خواهد و در نتیجه باعث کاهش تن

و جلـوگیري از کـاهش صـفات مربـوط بـه      مؤثر منظور انجام انتخاب 
مانی حیوانـات در نسـل آینـده، حـداقل      شایستگی مانند باروري و زنده

توسط سـازمان خواربـار جهـانی     100برابر با مؤثر جمعیت دامی اندازه 
ح بحرانـی انـدازه   . همچنین این سـازمان سـط  )10(توصیه شده است 

در نظر گرفته است. اندازه مـؤثر جمعیـت در   رأس  50جمعیت را مؤثر 
 سـطح  در بـرآورد  که اینرأس برآورد شد  249 بختیاري  گوسفند لري

قرار سازمان خواربار جهانی  توسط شده اعلام بحرانی مقادیر از بالاتري
 ـ    نتیجه نسبت به برآوردهـاي بـه  . مقایسه این دارد راي دسـت آمـده ب

دهنده وضـعیت نسـبتاً مناسـب      بعضی نژادهاي داخلی و خارجی نشان
در این نژاد است. لازم به ذکـر اسـت کـه بـرآورد     اندازه مؤثر جمعیت 

اندازه مؤثر جمعیت، وابسته به زمان بوده و قابـل تغییـر اسـت. سـطح     
همخونی جمعیت عامل اثرگذار بر اندازه مؤثر جمعیت بوده و با افزایش 

توانـد   نرخ همخونی در آینده، اندازه مـؤثر جمعیـت نیـز مـی    یا کاهش 
کاهش یا افزایش یابد. در یک جامعه با ساختار ثابت، انتظار است کـه  

  ).4هاي مختلف یکسان باقی بماند ( اندازه مؤثر جمعیت در طی نسل
دست آمده از تحلیل احتمال منشأ ژن در جـدول    بههاي  فراسنجه

ي بررسی میزان ظهور و مشارکت حیوانات برانشان داده شده است.  1
در نسل کنونی یک جمعیت و همچنین بررسی کاهش تنوع  گذار بنیان

تـوان از   گـذار مـی   ژنتیکی ناشی از مشارکت نامتعادل حیوانـات بنیـان  
 ).  18 و 4گذار استفاده نمود ( فراسنجه تعداد مؤثر حیوانات بنیان

  
   منشأ ژن احتمال یلتحل از هاي محاسبه شده فراسنجه - 1 جدول

Table 1- Parameters calculated from the probability of 
gene origin 

 امتررپا
Parameter 

 تعداد
Number 

  )fگذار ( تعداد کل حیوانات بنیان
(Total number of founder animals) 

506 

  )fe( گذار تعداد مؤثر حیوانات بنیان
(Effective number of founder animals) 

105 

  )fa( تعداد مؤثر اجداد
(Effective number of ancestors) 

90 

  )Ng( گذار تعداد مؤثر ژنوم حیوانات بنیان
(Effective number of founder genomes) 

65 

ef
f

 0.21 

gN
f

 0.13 

 
گذار به ترتیب  ثر حیوانات بنیانؤگذار و تعداد م تعداد حیوانات بنیان
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دهنده استفاده زیاد از   رأس محاسبه شد. این تفاوت نشان 105و  506
کاهش تواند باعث  والدین نسل آینده است که می عنوان بهبرخی افراد 

در  ر شـود. گـذا  تنوع ژنتیکی ناشی از مشارکت نامتعادل حیوانات بنیان
گـذار بـه    گوسفندان بلوچی، زندي، افشاري و زالدا، تعداد حیوانات بنیان

گـذار   رأس و تعداد مؤثر حیوانات بنیـان  329و  243، 615، 347ترتیب 
 و 14، 12، 11( رأس گزارش شـده اسـت   80و  40، 86، 80به ترتیب 

نـات  گذار به تعداد کل حیوا هرچه نسبت تعداد مؤثر حیوانات بنیان). 34
گذار کوچکتر باشد نیـز نشـان دهنـده اسـتفاده بیشـتر از برخـی        بنیان

مثل است. این نسبت  گذار نسبت به بقیه در فرآیند تولید حیوانات بنیان
هـاي مربـوط بـه     باشد که از گزارش می 21/0در پژوهش حاضر حدود 

هــاي مربــوط بــه  گوســفندان زنــدي و افشــاري بزرگتــر و از گــزارش
. این نسبت )34 و 14، 12، 11(و زالدا کوچکتر است گوسفندان بلوچی 

بختیـاري داراي مشــارکت    نشـان دهنـده ایـن اسـت کـه نـژاد لـري       
گذار نسبت به نژادهـاي بلـوچی و زالـدا     تري از حیوانات بنیان نامتعادل

  است.
دهنده این است که چـه    گذار نشان تعداد مؤثر ژنوم حیوانات بنیان

گذار در جامعه حفظ شده اسـت. تعـداد    نیانهاي حیوانات ب تعداد از ژن
بختیـاري    گذار در جمعیـت گوسـفندان لـري    مؤثر ژنوم حیوانات بنیان

رفت از تعداد مـؤثر   رأس بود و همانطور که انتظار می 65مورد مطالعه 

گذار و تعداد مؤثر اجداد کمتر بود. کم بودن تعـداد مـؤثر    حیوانات بنیان
ن دهنده این اسـت کـه سـهم کمتـري از     گذار نشا ژنوم حیوانات بنیان

). تعداد مؤثر ژنوم 4( گذار در جمعیت وجود دارد هاي حیوانات بنیان ژن
گذار یکی از پارامترهایی است که مقدار اثـر رانـش    بنیان حیوانات غیر

کنـد. بـا اسـتفاده از ایـن پـارامتر       ژنی بعد از نسل پایه را محاسبه مـی 
ر یک جمعیت را مشخص کرد. در توان علت کاهش تنوع ژنتیکی د می

بـود.   181گذار  بنیان جمعیت مطالعه شده تعداد مؤثر ژنوم حیوانات غیر
گذار  بنیان با توجه به اینکه در این مطالعه تعداد مؤثر ژنوم حیوانات غیر

تـوان گفـت کـه     گـذار اسـت مـی    بیشتر از تعداد مؤثر حیوانـات بنیـان  
امل اصلی کاهش تنوع ژنتیکی گذار ع مشارکت نامتعادل حیوانات بنیان

بختیاري مورد   تعداد اجداد را در جمعیت گوسفندان لري 2است. شکل 
دهـد. تعـداد اجـداد در     هـاي مختلـف نشـان مـی     مطالعه در طی سال

کـه   طوري  هاي ابتدایی کم و با گذشت زمان افزایش پیدا کرد به سال
حیوان رسید. رأس  970به بیشترین مقدار خود  88تعداد اجداد در سال 

 50رأس و تعـداد اجـدادي کـه     90تعداد مؤثر اجداد در ایـن جمعیـت   
درصد تنوع ژنتیکی جمعیت مورد مطالعه از آنها منشأ گرفته است نیـز  

کننـده وجـود تنگـه     رأس محاسبه شد. تعداد مـؤثر اجـداد توجیـه    35
ژنتیکی در شجره بوده و همیشه مسـاوي یـا کـوچکتر از تعـداد مـؤثر      

  ).  4گذار است ( نیانحیوانات ب
   

  
   هاي مختلف تعداد اجداد در طی سال - 2شکل 

Figure 2- Number of ancestors through the studied period 
  

بختیاري مورد مطالعه   متوسط فاصله نسل جمعیت گوسفندان لري
نشان داده شده است. فاصله نسل عبارت است از میانگین  2در جدول 

هـا  مثـل از آن  هـا کـه بـراي تولیـد     ام تولد نتاج آنسن والدین به هنگ

استفاده شده است. فاصله نسل بـه نظـام پرورشـی و سـاختار برنامـه      
  ).9اصلاح نژادي بستگی دارد (
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 چهار مسیر مختلف انتخاب جمعیت مورد مطالعه در نسل فاصله متوسط -2 جدول
Table 2- Average generation interval of studied population in four selection pathways  
 مسیر برآورد
Pathway 

  ناتتعداد حیوا  
Number of animals 

  فاصله نسل  
Generation interval 

  نر رهب - پدر
(Father-Son) 

 70  4.53 

  ماده رهب - پدر
(Father-Daughter) 

 578  4.23 

  نر رهب –مادر
(Mother-Son) 

 74  4.13 

  ماده رهب - مادر
(Mother-Daughter) 

 616  4.21 

  کل
(Total) 

 1338  4.23 

  
بختیـاري مـورد     میانگین فاصله نسل در جمعیت گوسفندان لـري 

سال محاسبه شد که کمتر از فاصله نسل در گوسـفندان   23/4مطالعه 
). فاصله نسل نژادهاي گوسـفند  11سال بود ( 66/4نژاد زندي با مقدار 

و  95/3، 55/3، 33/3بـه ترتیـب    بلوچی، افشاري، ماکویی و بز مرخـز 
سال گزارش شده است که کمتر از فاصله نسـل در گوسـفندان    11/4

). نتایج نشان داد که در 34 و 33، 25، 12باشد ( بختیاري می  نژاد لري
نتاج  -بختیاري مورد مطالعه، فاصله نسل در مسیر پدر  گوسفندان لري

غـایر بـا نتیجـه حاصـل در     نتاج اسـت کـه م   -تر از مسیر مادر طولانی
 باشـد  نژادهاي گوسفند بلوچی، افشاري و گوسفند سومالی برزیلی مـی 

نتـاج   -تـر بـودن فاصـله نسـل در مسـیر مـادر       کوتاه. )34 و 27، 12(
 هـا  مـاده  و نرهـا  جایگزینی قوانین در موجود تواند به دلیل تفاوت می

  باشد.
عین در دو احتمال مشابه بودن ژنی تصادفی در یک جایگاه ژنی م

نامند. در این روش به جاي  ) بین دو فرد میfفرد را ضریب همتباري (
همخونی فرزندان به میـزان رابطـه خویشـاوندي بـین والـدین تکیـه       

که ضریب همخونی نتاج معادل با ضریب همتباري  شود. به طوري می
هاي مختلف در شکل  ). تغییرات همتباري در طی سال9دو والد است (

شـود ضـریب    طورکـه مشـاهده مـی    ده شده اسـت. همـان  نشان دا 3
هاي ابتدایی کم و با گذشت  بختیاري در سال  همتباري گوسفندان لري

زمان افزایش پیدا کرده است و به طور کلـی داراي رونـدي صـعودي    
  است.

  

  
   هاي مختلف همتباري در طی سالمتوسط  - 3شکل 

Figure 3- Average of coancestry through the studied period 
  

متوسط همتباري کل در جمعیت گوسفندان نژاد افشاري و زنـدي  
درصــد گـزارش شـده اســت کـه از متوســط     21/1و  1/2بـه ترتیـب   

بختیـاري مـورد مطالعـه بـه       همتباري کل در جمعیت گوسفندان لري
). همتبـاري ناشـی از   12 و 11باشـد (  درصـد بیشـتر مـی    76/0میزان 
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یشاوند اسـت و سـبب افـزایش خویشـاوندي     آمیزش بین حیوانات خو
شود. همتباري با ایجاد  حیوانات همخون نسبت به میانگین جمعیت می

هاي مشابه در هر جایگاه ژنی، تنوع ژنتیکـی هـر حیـوان را     جفت ژن
مثلـی دارد   آوري بر اکثر صفات تولیدي و تولید کاهش داده و آثار زیان

)28  .(  
ژنتیکی که همراه با انتخاب اسـت   هاي بهبود انجام برنامه معمولا

توانـد   با افزایش همخونی همراه هستند که این افزایش همخونی مـی 
 ها شود. در نتیجه براي سبب ایجاد اثرات منفی در عملکرد تولیدي دام

بار همخـونی و  زیان آثار از جلوگیري و هر جمعیت ساختار ژنتیکی حفظ
همخـونی در   ضـریب  نـژادي بایـد مقـدار     هاي اصلاح کمک به برنامه

متوسـط همخـونی جمعیـت مـورد      4جمعیت محاسبه شود. در شـکل  
  هاي مختلف نشان داده شده است.  مطالعه در طی سال

  

  
   هاي مختلف سالطی متوسط همخونی در  - 4شکل 

Figure 4- Average of inbreeding through the studied period 
  

بـه غیـر از دو    76سال تا  68دهد که از سال  این شکل نشان می
همخونی در گله وجـود نداشـت. متوسـط همخـونی در      71و  70سال 
درصـد بـود. بیشـترین     005/0و  002/0به ترتیب  71و  70هاي  سال

 02/0و  022/0بـه ترتیـب بـا     82و  80هـاي   میزان همخونی در سال
تا سـال   83درصد مشاهده شد. سپس بعد از یک کاهش زیاد در سال 

طورکه مشخص اسـت،   عه داراي روندي افزایشی بود. همانپایانی مطال
همخونی ارتباط مستقیمی بـا انـدازه مـؤثر جمعیـت و تنـوع ژنتیکـی       

توانـد   جمعیت دارد به طوري که افزایش همخونی در یک جمعیت می
دهنده کاهش انـدازه مـؤثر جمعیـت و در نتیجـه کـاهش تنـوع        نشان

فزایش همخـونی در طـی   ). در پژوهش حاضر روند ا22ژنتیکی باشد (
هاي مختلف نیز مورد بررسی قرار گرفت. براي اینکار بـا بـرازش    سال

تابعیت میانگین همخونی بر سال تولد، میزان افزایش سالانه همخونی 
کـه در  اسـت  شـده   هیتوص ـبختیاري تعیـین شـد.     در گوسفندان لري

در درصد  5/0-1کثر بین حداهاي اصلاح نژاد دام نرخ همخونی  برنامه
). روند افزایش سالانه همخونی در گوسـفندان  10هر نسل باقی بماند (

در هـر نسـل    42/0درصد در سـال و   1/0بختیاري مورد مطالعه   لري
برآورد شد که از حداکثر میزان توصیه شـده توسـط سـازمان خواربـار     

 گوسـفندان  در همخـونی  سـالانه  افـزایش  جهانی کمتر است. میـزان 
درصد  1 حدود در دانمارك داون آکسفورد و ایرشروپش نژادهاي تکسل،

و  11/0ترتیـب   بـه  فرانسه لیموزین و چارولایز نژادهاي در و سال در
گـزارش   سـال  درصـد در  1/0 فنلاند شیپ  فین نژاد در و درصد 36/0

  ).  26 و 19، 17شده است (
توانـد اثـرات منفـی روي صـفات      افزایش همخونی جمعیـت مـی  

، مـدل  ماهگی  وزن تولد و وزن ششت ااي صفبرتولیدي داشته باشد. 
کـه شـامل اثـر ژنتیکـی      ترین مدل انتخاب شد مناسب عنوان به 2دام 

وزن بـراي صـفت   اسـت.   اثـر محـیط دائـم مـادري    مستقیم حیوان و 
کـه   تـرین مـدل انتخـاب شـد     مناسب عنوان به 5، مدل دام شیرگیري

دائم مادري  علاوه بر اثرات ژنتیکی مستقیم و مادري شامل اثر محیط
، مدل دام سالگی  ماهگی و وزن یک  وزن نهت ابراي صفباشد.  نیز می

کـه داراي اثـرات ژنتیکـی     ترین مدل انتخـاب شـد   مناسب عنوان به 3
مستقیم و مادري است. ضریب تابعیت صـفات وزن تولـد، شـیرگیري،    

سـالگی از همخـونی بـر طبـق نتـایج        ماهگی و یک  ماهگی، نه  شش
و  -2/161، -7/259، -6/106، -11دل دام به ترتیـب  ترین م مناسب

دهد کـه صـفات وزن تولـد،     محاسبه شد. این نتایج نشان می -9/239
، 11سـالگی بـه ترتیـب      مـاهگی و یـک    ماهگی، نه  شیرگیري، شش

گــرم کــاهش بــه ازاء یــک درصــد  9/239و  2/161، 7/259، 6/106
ی بـر کـاهش تنـوع    تواند دلیل افزایش در همخونی داشتند که خود می
  ژنتیکی در گوسفندان این ایستگاه باشد. 



  383     بختیاري تحلیل شجره و بررسی همخونی در گوسفند نژاد لري 

بختیـاري، میـزان ضـریب      در پژوهشی دیگر در گوسفندان لـري 
 مـاهگی و یـک    ماهگی، نه  تابعیت صفات وزن تولد، شیرگیري، شش

و  -1/193، -6/283، -8/109+، 5/0سالگی از همخـونی بـه ترتیـب     
ضـر انـدکی تفـاوت دارد    گزارش گردید که با نتایج پژوهش حا -234

تواند ناشـی از شـیوه    ). تفاوت اندك بین نتایج این دو پژوهش می29(
هـاي   ها و در نتیجه سري داده متفاوت و همچنـین مـدل   ویرایش داده

دام خطـی مـورد اسـتفاده متفــاوت باشـد. کـاهش عملکـرد ناشــی از       
، -38، -4ترتیـب   گل براي این صفات بـه  در گوسفندان قره همخونی

کـاهش  کـه از میـزان   گرم گزارش شده است  -178و  -150، -139
ناشی از همخونی در گوسفندان لري بختیـاري مـورد مطالعـه    عملکرد 

در  همچنــین کــاهش عملکــرد ناشــی از همخــونی). 2کمتــر اســت (
گـرم و در   -107و  -85، -97، -29، -5/8گوسفندان زندي به ترتیب 
گرم گزارش  -42و  -19 ،-26، -291، -7گوسفندان مغانی به ترتیب 

کاهش عملکرد ناشی از همخونی بـرآورد شـده در    ).7 و 1شده است (
پژوهش حاضر از گزارش مربوط به گوسفندان بلوچی نیز بیشـتر بـود.   
کاهش عملکرد ناشی از همخونی براي صفات وزن تولد، شـیرگیري و  

گـرم   -24و  -26، -5/0سالگی در گوسفندان بلوچی بـه ترتیـب     یک
  ).  20ش گردید (گزار

  
  کلی گیري  نتیجه
توان چنین نتیجه گرفـت کـه در پـژوهش حاضـر      طورکلی می  به

گذار بیانگر  گذار به تعداد مؤثر حیوانات بنیان نسبت تعداد حیوانات بنیان
گذار در ایجاد جمعیت مورد مطالعـه و   مشارکت نامتعادل حیوانات بنیان

مثـل بـود.    یه در فرآیند تولیداستفاده بیشتر از برخی افراد نسبت به بق
تواند باعث کـاهش تنـوع ژنتیکـی جمعیـت موجـود در       این حالت می

گـذار شـود. همچنـین ایـن پـژوهش       مقایسه با جمعیت حیوانات بنیان
نشان داد که اجراي برنامه انتخـاب در ایـن جمعیـت سـبب افـزایش      
همخونی شده است کـه وجـود کـاهش تولیـد ناشـی از همخـونی در       

دهـد. از طرفـی میـزان کـاهش      این موضوع را نشان مـی  صفات رشد
بختیـاري    لـري  در گوسـفندان  صفات رشد عملکرد ناشی از همخونی

هاي سایر پژوهشگران در سـایر نژادهـا    مورد مطالعه نسبت به گزارش
هاي افـراد   توان پیشنهاد کرد که از جفتگیري می ودر ایران بیشتر بود 

ود تا بتوان متوسـط همخـونی را در   خویشاوند در این گله جلوگیري ش
  سطح مناسبی در گله نگه داشت.     
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Introduction Control and management of genetic diversity of breeds is necessary for their sustainable use in 

the future because a limited number of breeding animals will unavoidably lead to increased inbreeding and thus 
to a reduction in additive genetic variance, and maybe to inbreeding depression. Managing inbreeding is usually 
one of the major goals in conservation and selection programs of breeds. Some of descriptive parameters of 
population structure are the inbreeding coefficient, effective population size, effective number of founders, 
effective number of ancestors, effective number of founder genomes, effective number of non-founder genomes 
and average generation interval, which are indicative of genetic diversity levels in a population. In a breeding 
program, the inbreeding coefficient and the rate of annual inbreeding should be monitored because of their 
influence on production and on the estimation of genetic parameters. The Lori-Bakhtiari sheep is one of the most 
important native breeds of Iran. With more than 1.7 million head population are mostly kept on village or semi-
migratory system in Chaharmahal and Bakhtiari province. This breed has the largest fat-tail size among all of 
sheep breeds in Iran. The objective of this study was to investigate genetic structure and genetic diversity of 
Lori–Bakhtiari sheep using pedigree analysis and the inbreeding depression of body weight traits was estimated. 

Materials and methods The pedigree information of 7693 Lori–Bakhtiari lambs (2478 male and 5215 
female) from 274 rams and 2006 ewes collected from 1990 to 2011, were used. The data were collected at Shooli 
sheep breeding station in Shahrekord, Chaharmahal and Bakhtiari province. Estimation of inbreeding 
coefficients was done by CFC software and Endog (v4.8) software was used to compute other pedigree analyses 
including mean coancestry, effective population size, probability of gene origin parameters and average 
generation interval. Parameters based on the probability of gene origin were used to describe genetic variability. 
To investigate the effect of inbreeding on body weight traits, the data of birth weights, weaning weights, weights 
at six months of age, weights at nine months of age and weights at 12 months of age were used. Inbreeding 
depression was estimated as the regression of these performance records on the individual inbreeding 
coefficients by fitting an animal model. WOMBAT software was used for estimating the inbreeding depression 
of body weight traits.  

Results and Discussion Total number of founders, effective number of founders, effective number of 
ancestors, effective number of founder genomes and effective number of non-founder genomes were 506, 105, 
90, 65, 181 heads, respectively. Average generation interval and effective population size were 4.23 years and 
249 heads, respectively. The generation interval in the dam-progeny pathway was shorter than in sire-progeny 
pathway. Estimated average coancestry and inbreeding coefficient were 0.76 and 0.56, respectively. Animals 
with progeny were 29.7 % and those of without progeny 70.3 % of the total animals. Animals with both known 
parents and one unknown parent constituted 92 % of the population. Between all the registered animals, 28 % 
were inbred. The average inbreeding coefficient during the study period for inbred and all animals were 2 and 
0.56 %, respectively. The most inbred animals, equivalent to 25% of the inbreeds, had inbreeding coefficients 
equal to or lower than 5 %. The regression coefficients for birth weight, weaning weight, weight at 6, 9 and 12 
months of age on inbreeding were -11, -106.6, -259.7, -161.2 and -239.9 g, respectively.  

Conclusion Considering the parameters obtained from the probability of gene origin analysis, the 
contribution rate of founders and major ancestors have been unbalanced due to the selection of animals that led 
to decrease of genetic diversity. Estimated inbreeding depression of body weight traits for this breed was higher 
than other sheep breeds of Iran and showed high degree of close mating in this herd. Due to the deleterious effect 
of inbreeding on body weight traits it is suggested that this breeding station should use a better breeding plan to 
avoid mating of close relative animals. At this study, the presence of inbreeding depression for body weight traits 
also confirmed reduction of genetic diversity in this population. The results of this study also indicate that 
genetic variability within this population has to be monitored constantly in order to prevent or minimize loss of 
founder alleles due to genetic drift or selection. The authors suggested that pedigree analysis should be done 
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periodically in this breeding station. Doing this analysis would also prevent or control kinship in this breeding 
population. 
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