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  چکیده
ها مفید است. در این  بر تنوع ژنتیکی جمعیتمؤثر بررسی ساختار جمعیت با استفاده از تحلیل شجره براي تشخیص دلایل اصلی 

کرمانی ایستگاه اصلاح نژاد شهربابک بررسی شد. پژوهش تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت با استفاده از اطلاعات شجره گوسفندان 
تباري، متوسط رابطه خویشاوندي، اندازه مؤثر جمعیت و پارامترهاي حاصل از تحلیل  متوسط فاصله نسل، متوسط همخونی، متوسط هم

از روش افزایش همخونی  سال و اندازه مؤثر جمعیت با استفاده 5/4احتمال منشأ ژن برآورد شدند. میانگین فاصله نسل در این جمعیت 
، 35/0ترتیب  تباري، متوسط رابطه خویشاوندي و متوسط همخونی در جمعیت مورد مطالعه به آمد. متوسط هم  رأس بدست 284فردي 

 گذار، تعداد مؤثر اجداد، تعداد مؤثر ژنوم گذار، تعداد مؤثر حیوانات بنیان درصد برآورد شد. تعداد کل حیوانات بنیان 09/0و  69/0
درصد از  50راس برآورد شد. تقریباً  454، 144، 73، 209، 406ترتیب  گذار به گذار، تعداد مؤثر ژنوم حیوانات غیربنیان حیوانات بنیان

رأس از اجداد منشأ گرفته بود. نتایج این مطالعه نشان داد که میزان مشارکت حیوانات  26تنوع ژنتیکی جمعیت مورد مطالعه از 
جاد جمعیت کنونی به علت اجراي برنامه انتخاب نامتعادل شده و سبب کاهش تنوع ژنتیکی جمعیت موجود در مقایسه گذار در ای بنیان

  گذار شده است. با حیوانات بنیان
  ساختار شجره، گوسفند کرمانیژن، منشأ احتمال  کلمات کلیدي:
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  مقدمه
اصلاح ژنتیکی نژادهاي بومی باید در شرایط زیست محیطی 

هاي  ا انجام شود. به همین منظور در مراکز و ایستگاهآن نژاده
نژاد، اقدام به شناسایی ظرفیت تولیدي و  پرورش و اصلاح

شود. گوسفند کرمانی هاي بومی میاصلاح ذخایر ژنتیکی دام
یکی از نژادهاي پشمی کشور است. این نژاد در شرایط اقلیمی 

رد و هاي س هاي گرم و خشک و زمستان متغیر با تابستان
باشد،  ها میزان بارندگی کم می خشک که در اغلب سال

 2سازگاري یافته است. گوسفند کرمانی با فراوانی حدود 
میلیون رأس در استان کرمان و در حواشی کویر که از لحاظ 

باشد با حداقل  مراتع فقیر و از نظر زراعت داراي محدودیت می
ه مورد توقع غذایی توسط دامداران بومی و عشایر منطق

گیرد. ایستگاه پرورش و اصلاح نژاد  برداري قرار می بهره
هاي  گوسفند کرمانی واقع در شهرستان شهربابک با توزیع دام

هاي مردمی در راستاي  هاي برتر به گله برتر خصوصاً قوچ
  کند.  افزایش بازده تولیدي این نژاد عمل می

ییر و تنوع ژنتیکی به صورت توانایی ژنتیکی براي تغ     
شود.  بنابراین ظرفیت پاسخ به تغییرات محیطی تعریف می

همچنین تنوع ژنتیکی پایه و اساس هرگونه پیشرفت ژنتیکی 
). 2000در جوامع تحت انتخاب است (روچمبو و همکاران، 

حفظ تنوع ژنتیکی در جمعیت به منظور اطمینان از پاسخ به 
برخوردار  انتخاب و افزایش پیشرفت ژنتیکی از اهمیت زیادي

). در جوامع حیوانات اهلی به دلیل انجام 2001است (بارکر، 
نژادي بویژه به علت افزایش میزان همخونی و  هاي اصلاح برنامه

گذار از طریق انتخاب  هاي حیوانات بنیان از بین رفتن آلل
دهد  ژنتیکی و رانش تصادفی ژنی، کاهش تنوع ژنتیکی رخ می

ارزیابی ساختار جامعه و تنوع  ). لذا2007(وزي و همکاران، 
ژنتیکی درون جامعه در طی انجام برنامه انتخاب ضروري به 

رسد که با استفاده از بررسی شجره جامعه مورد نظر و  نظر می
ذخایر  م به ذکر است کهزلاتحلیل آن قابل انجام است. 

سال گذشته در  50ژنتیکی بومی در سراسر دنیا  در طی 
). از مهمترین 2001ر گرفته است (بارکر، اي بحرانی قرامرحله

هاي تولیدي،  توان تغییرات گسترده در سیستم دلایل آن می
هاي بومی با نژادهاي خارجی را تغییر تقاضاي بازار و تلاقی دام

نام برد. برخی از پارامترهاي جامعه مانند اندازه موثر جامعه، 
نظام  فاصله نسل و میزان همخونی که وابسته به مدیریت و

باشند داراي نقشی کلیدي بر تنوع ژنتیکی جامعه  پرورشی می
هاي اصلاح نژادي  هستند. لذا به منظور عملی شدن برنامه

آگاهی از عوامل مختلفی مانند همخونی که به طور بالقوه با 
شود،  هاي بهبود ژنتیکی در جامعه ایجاد می انتخاب و روش

ت اهلی، معمولاً تنوع رسد. در جوامع حیوانا ضروري به نظر می
شود  ژنتیکی با برآورد میزان اندازه موثر جمعیت ارزیابی می

). کاهش اندازه مؤثر جمعیت ناشی از کاهش 1931(رایت، 
هاي نامطلوب مختلفی مانند هباشد که با پدید تنوع ژنتیکی می

در صفات مرتبط با شایستگی و تغییرات در  خونیافت هم
). 1996کی،  تباط است (فالکونر و مکپاسخ به انتخاب در ار

هاي یک اندازه مؤثر جمعیت معیاري براي تعیین مشابهت آلل
کننده جایگاه ژنی در نتیجه وجود جد مشترك بوده و مشخص

خونی و میزان واریانس ژنتیکی کاهش یافته به دلیل سطح هم
رانش تصادفی ژن است. انجام انتخاب در جمعیت باعث 

ه مؤثر جمعیت غالباً از تعداد واقعی مولدها شود که انداز می
که بسیاري از افراد  کمتر باشد. این حالت به دلیل این است 

سهمی اندك و یا در برخی موارد هیچ سهمی در خزانه ژنی 
). ضریب 2007هاي آینده ندارند (نوربرگ و سورنسون،  نسل

ؤثر باشد، لذا اندازه م همخونی تابعی از اندازه مؤثر جامعه می
هاي اولیه منجر به افزایش تعداد اجداد  تر در نسل کوچک

مطالعات  شود. مشترك و در نتیجه افزایش همخونی می
را به ترتیب  اساسی) وجود ارتباطی 1994موویسن و وولیامز (

هاي ژنتیکی  بین اندازه مؤثر جمعیت و افت همخونی و واریانس
نتیجه گرفتند  کرد. آنها چنین تأییدصفات مرتبط با شایستگی 

دام  100و  50که سطح بحرانی اندازه مؤثر جمعیت بین 
اي از جمعیت است که  بحرانی اندازهسطح منظور از باشد.  می

 .شود کمتر از آن باعث کاهش تدریجی شایستگی جمعیت می
هاي انتخاب که جهت بهبود ژنتیکی صفات  معمولاً برنامه

تنوع ژنتیکی در شود با افزایش همخونی و کاهش  طراحی می
از این رو به منظور جلوگیري از کاهش ها همراه هستند.  دام

هاي دامی ضروري به  تنوع ژنتیکی، مدیریت مطلوب جمعیت
علاوه بر ضریب همخونی و اندازه مؤثر جمعیت، رسد. نظر می

توانند اطلاعات  پارامترهاي حاصل از احتمال منشأ ژن می
که چندین سال تحت ارزشمندي براي مطالعه یک جامعه 

انتخاب بوده است را در اختیار ما قرار دهد (بویچارد و 
بررسی تنوع ژنتیکی داخل جمعیت براساس ). 1997همکاران، 

پارامترهاي حاصل از احتمال منشأ ژن مانند تعداد مؤثر 
گذار، تعداد مؤثر اجداد و تعداد مؤثر ژنوم  حیوانات بنیان
است. استفاده از پارامترهاي گذار اثبات شده  حیوانات بنیان

حاصل از احتمال منشأ ژن، تنوع ژنتیکی جوامع را براي 
هاي زمانی کوتاه و تعداد نسل کم با دقت خوبی توصیف  دوره
کنند ولی ضریب همخونی و اندازه مؤثر جمعیت براي  می

تر مناسب  هاي زمانی طولانی بررسی تنوع ژنتیکی در دوره
). 2004؛ هوندا و همکاران، 1997، هستند (بویچارد و همکاران
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در بررسی و ارزیابی تنوع ژنتیکی نژادهاي مختلف معمولاً از 
). بنابراین هدف 1989شود (لیسی،  تحلیل شجره استفاده می

از مطالعه حاضر بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت گوسفند کرمانی 
ایستگاه پرورش و اصلاح نژاد شهرستان شهربابک با استفاده از 

  ات شجره است.اطلاع
  

  ها مواد و روش
رأس  2909مربوط به شجره  از اطلاعات پژوهشدر این 

راس بره  2048راس بره نر و  861شامل گوسفند نژاد کرمانی 
پرورش و در ایستگاه  1383تا  1372هاي  ماده که طی سال

نژاد شهرستان شهربابک واقع در استان کرمان نگهداري  اصلاح
استفاده  براي تجزیه و تحلیل شجره و ثبت شجره شده بودند

پدر، شماره شد. اطلاعات مورد استفاده شامل شماره حیوان، 
سازي  پس از آماده مادر، جنس و تاریخ تولد بره بود.شماره 

و بر طرف نمودن خطاهاي  Excel فایل شجره توسط نرم افزار
 )2006سرگلزایی و همکاران، ( CFCاحتمالی، از نرم افزار 

 ENDOG V4.8نرم افزار  ازو به ضرایب همخونی براي محاس
هاي شجره  تحلیلبراي انجام سایر  )2005، كگوتیرز و گویا(

فاصله نسل به صورت میانگین سن والدین در  د.شاستفاده 
براي افرادي که تولیدمثل کردند و براي کل  ،زمان تولد بره

ها  اگر بین نسل. )2011پایوا و همکاران، ( شد محاسبه افراد 
تداخل وجود داشته باشد، فاصله نسل از طریق میانگین سن 

شود  والدین به هنگام تولد نتاج برگزیده آنها محاسبه می
-این پارامتر در چهار مسیر پدر. )1996کی،  (فالکونر و مک

 –) و مادرLfmپسر ( -)، مادرLmfدختر (-)، پدرLmmپسر (
صورت  بهکل میانگین فاصله نسل و ) محاسبه Lffدختر (

  . شدمیانگین این چهار مسیر تعیین 

)1 (           
4

mm mf fm ffL L L L
L

  
  

مشابه بودن یک ژن احتمال  ،)f(تباري  ضریب هم     
تصادفی از یک فرد و ژنی تصادفی از فرد دیگر در جایگاه ژنی 

 )1948( تلکواو با استفاده از روش م کند معین را مشخص می
، به صورت احتمال مشابه )F(ضریب همخونی . محاسبه شد

شود.  نسبی بودن دو ژن در یک جایگاه ژنی معین تعریف می
منشأ هایی از یک ژن و داراي  ها نسخه به این معنی که این ژن

حیوانات موجود در شجره . ضریب همخونی باشند میمشترك 
اندازه  .محاسبه شد) 1992(موویسن و لوو  با استفاده از روش

) 2009(گوتیرز و همکاران روش جمعیت با استفاده از مؤثر 
در این روش براي هر حیوان جمعیت مورد مطالعه  .شدبرآورد 

جمعیت به صورت مؤثر افزایش همخونی فردي و سپس اندازه 

هاي  تعداد نسل tد که در آن شو محاسبه میزیر  هاي فرمول
میزان همخونی حیوان  iFمعادل کامل براي آن حیوان و 

  باشد. می
)2    (1 11 1 2

t
i i e

i
F F N F

       
براي بررسی سطح کامل بودن شجره، حیواناتی که هم پدر      

و هم مادر معلوم داشتند شمارش و به صورت درصدي از کل 
حیوانات شجره بیان شد. همچنین میانگین حداکثر تعداد 

کامل قابل برگشت و هاي هاي قابل برگشت، نسلنسل
براي محاسبه حداکثر هاي معادل کامل نیز تعیین گردید.  نسل

هاي قابل برگشت، شجره هر حیوان تا جایی که تعداد نسل
هاي بین گردد و تعداد نسلامکان دارد به عقب باز می

ترین جد موجود در شجره براي حیوان مورد نظر و  قدیمی
اقع میزان اتصال شود. این روش در وخودش محاسبه می

هاي قبلی حتی از یک مسیر حیوان نسل حاضر را به نسل
دهد و اطلاعاتی در مورد کامل بودن شجره والدینی نشان می

کند (گوتیرز و از هر دو مسیر پدري و مادري را مشخص نمی
) به gهاي کامل قابل برگشت (تعداد نسل). 2005همکاران، 

ن مربوط به دورترین نسل جداکننده فرزندا صورت تعداد نسل
جد  2gقابل محاسبه است. در این صورت براي هر حیوان، 

هایی است که تعداد نسل gوجود خواهد داشت که در آن 
ها پدر و کند. اجدادي که براي آن حیوان را از اجدادش جدا می

گذار و یا نسل صفر مادر وجود ندارد به عنوان حیوانات بنیان
  ). 2005د (گوتیرز و همکاران، شون در نظر گرفته می

گذار جمعیت با بازگشت مسیر شجره به  حیوانات بنیان     
مورد انتظار هر یک از میزان مشارکت  عقب شناسایی شدند.

محاسبه و  )ip( گذار در ایجاد جمعیت مرجع نات بنیاناحیو
گذار  وانات بنیانبراي بررسی تعادل مشارکت ژنتیکی حیسپس 

گذار با  حیوانات بنیانمؤثر تعداد  ،در ایجاد جمعیت کنونی
   .)1989، لیسی( دشبرآورد  زیراستفاده از رابطه 

)3                       (  2
1

e
i

f p   

اجداد نشان دهنده حداقل تعداد اجدادي است مؤثر تعداد      
به عبارت د. نکن شریح میکه تنوع ژنتیکی جمعیت کنونی را ت

دیگر نشان دهنده افرادي است که سهم زیادي در ایجاد 
یین کننده تنوع ژنتیکی عاجداد اصلی تجمعیت کنونی دارند. 

) 1997( همکارانجمعیت با استفاده از روش بویچارد و 
یک از  شناسایی و میزان مشارکت تصحیح شده مورد انتظار هر

د. شدر ایجاد مخزن ژنتیکی جمعیت مرجع برآورد  )kp(آنها 
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 دشبرآورد  زیراجداد با استفاده از رابطه مؤثر  تعدادسپس 
  :)1997(بویچارد و همکاران، 

)4                         (2
1

a
k

f p   

اي هر جد  سهم یا میزان مشارکت حاشیه kpدر واقع      
به معنی میزان سهم هر جد است که قبلا توسط جد  و بوده

اي  مجموع سهم حاشیهمنتخب دیگري تشریح نشده است. 
مؤثر دست آوردن تعداد  براي بهشود.  همه اجداد عدد یک می

کابالرو و گذار از روش ارائه شده توسط  ژنوم حیوانات بنیان
ژنوم مؤثر تعداد  ،طبق این روش د.شاستفاده  )2000(تورو 

برابر است با معکوس دو برابر ) gN(گذار  یوانات بنیانح
که طبق ) gf(تباري افراد در جمعیت مرجع  هم متوسط
  د:شبرآورد  زیرفرمول 

)5                          (1
2g

g
N f  

دهنده این است نشان گذار  ژنوم حیوانات بنیانمؤثر تعداد      
تنوع گذار مشارکت یکسانی در  که اگر همه حیوانات بنیان

جامعه کنونی داشته باشند، چه تعدادي از آنها براي ژنتیکی 
تعداد  مورد نیاز است. ،موجود در جامعهایجاد تنوع ژنتیکی 

که فقط اثر رانش ژنی  )nef(گذار  ژنوم حیوانات غیربنیانمؤثر 
را گذار  هاي غیر بنیان یا اثر رانش ژنی در نسل مبنااز نسل  بعد

(کابالرو و تورو،  طبق فرمول زیر برآورد شد، کند محاسبه می
2000( :   

)6                (1
1 1ne

g e

f

N f




  

توان  میگذار  ژنوم حیوانات غیربنیانمؤثر تعداد با استفاده از 
در یک جمعیت را ترین دلیل کاهش تنوع ژنتیکی  مهم

    .مشخص کرد
  

  نتایج و بحث 
نشان  1هاي مورد مطالعه در جدول  خصوصیات و ساختار داده

تعداد کل حیوانات توان مشاهده نمود که  می داده شده است.
دام و تعداد حیوانات داراي والدین معلوم  2909مورد بررسی 

درصد افراد جمعیت را شامل  56که  باشد حیوان می 1620
اند  گوسفندان نر و ماده که به عنوان والد نقش داشته .شود می

نتاج بودند. از تعداد کل  2503و  1620به ترتیب داراي 
درصد آنها داراي نتاج  8/35گوسفندان نر و ماده مورد بررسی 

درصد بدون نتاج بودند. تعداد افراد جمعیت پایه با یک  2/64و 
داد افراد جمعیت پایه حیوان و تع 1289یا دو والد ناشناخته، 

  حیوان بود.  847تنها با یک والد ناشناخته 

  خصوصیات جمعیت مورد مطالعه - 1جدول 
تعداد   

  حیوانات
تعداد افراد 

  همخون
افراد تعداد 

داراي والدین 
  معلوم

افراد 
داراي 
  نتاج

افراد 
بدون 
  نتاج

  791  70  628  19  861  نر
  1076  972  992  28  2048  ماده
  1867  1042  1620  47  2909  کل

  

هاي بررسی سطح کامل بودن شجره، تعیین  یکی از روش     
باشد. در پژوهش درصد حیوانات داراي پدر و مادر معلوم می

درصد حیوانات داراي هم پدر و هم مادر معلوم  56حاضر 
) در 2011پور و شیخلو ( بودند که از گزارش طهمورث

آباد مشهد و  نژاد عباس گوسفندان بلوچی ایستگاه اصلاح
) در بز مرخز ایستگاه سنندج 1391چوپلو و همکاران ( نادري

کمتر است. درصد حیوانات داراي والدین معلوم در گوسفندان 
درصد گزارش شده است  65و  88ترتیب  بلوچی و بز مرخز به

دهد که شجره مورد استفاده در این دو پژوهش  و نشان می
مورد مطالعه است. تر از شجره گوسفندان کرمانی  کامل

هاي مختلف در  تغییرات جمعیت گوسفند کرمانی در طی سال
  نشان داده شده است.  1شکل 

  

165 167

270 302
240 241 268

201
237

159
128 1250

100
200
300
400

72 73 74 75 76 77 78 79 80 81 82 83

سال تولد

داد
تع

  هاي مختلف وسفند کرمانی در طی سالگتغییرات جمعیت  -1 شکل
  

 1372این شکل نشان می دهد که تعداد حیوانات از سال      
صعودي بوده و بیشترین تعداد  داراي روندي 1375تا سال 

رأس حیوان است. پس از آن  302با  1375حیوانات در سال 
تغییرات جمعیت داراي روند افزایشی و کاهشی مختلف بود. 

درصدي نسبت به  58با کاهش  1383تعداد حیوانات در سال 
رأس  125مواجه شده و به کمترین مقدار، یعنی  1375سال 

غییرات جمعیت گوسفند کرمانی در طور کلی ت رسیده است. به
داراي روندي تقریباً  1383تا سال  1375هاي  طی سال

کاهشی است. این روند تغییرات جمعیت گوسفند کرمانی 
مشابه تغییرات جمعیت در گوسفند بلوچی ایستگاه پرورش و 

پور و شیخلو،  آباد مشهد است (طهمورث اصلاح نژاد عباس
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و  یزان همخونی به ازاء هر نسلممیانگین تعداد نسل، ). 2011
در سه حالت مختلف اندازه موثر جمعیت در گوسفند کرمانی 
 هئارا 2در جدول کامل حداکثر نسل، نسل کامل و معادل نسل 

حداکثر نسل و نسل کامل به ترتیب به معنی  شده است.
حداکثر تعداد نسل و تعداد نسل کاملی است که ردیابی شده 

دهد که میزان همخونی به ازاء هر  یاست. این جدول نشان م
درصد و در نسل  17/0نسل در حداکثر نسل و معادل نسل 

درصد بدست آمد. در دوره زمانی مطالعه شده  11/0کامل 
تقریباً یک نسل وجود داشت و نرخ همخونی به ازاي هر نسل 
نیز پایین و کمتر از یک درصد بود. همچنین بیشترین اندازه 

رأس مشاهده شد  45/464اکثر نسل با موثر جمعیت در حد
 26/297و  10/291که در نسل کامل و معادل نسل به ترتیب 

  رأس بدست آمد.
  

میزان همخونی به ازاء هر تعداد نسل،  میانگین -2جدول 
  و اندازه موثر جمعیت نسل

  
  

حداکثر 
  نسل

نسل 
  کامل

معادل 
  نسل

  19/1  68/0  74/1  تعداد نسل یانگینم

 نسلهر  يه ازابهمخونی میزان 
  (درصد)

17/0  11/0  17/0  

  26/297  10/291  45/464  جمعیت  مؤثراندازه 

  
، کلیدي) به عنوان یک پارامتر eNاندازه مؤثر جمعیت (     

نشان دهنده  ،ژنیتصادفی علاوه بر نشان دادن میزان رانش 
و این موضوع در  باشدیک جمعیت نیز میء قامیزان ب

اي در معرض انقراض هها و نژادهاي حفاظت از گونه نامهبر
جمعیت مؤثر اندازه در این پژوهش  .گیرد مورد توجه قرار می

 284نژاد کرمانی با استفاده از روش افزایش همخونی فردي 
 ،یبلوچگوسفند ي نژادها در پارامتر نیاشد. برآورد رأس 
 ،71 ،50 ،134 بیترت به مرخز بز و ماکوییو  يزند ،يافشار
پور و شیخلو،  طهمورث(ه است شد گزارشرأس  206، 216

شیخلو ؛ 2010؛ غفوري کسبی، 2012غفوري کسبی، ؛ 2011
اندازه . )1391چوپلو و همکاران،  ؛ نادري1392و همکاران، 

 کمتری کرمان نژاد به نسبت نژادها نیا همه درجمعیت مؤثر 
و  افراد نیبي شاوندیخو رابطه زانیم ،تیجمع کاهش با. بود
 کاهش سبب امر نیا که دیاب یمخویشاوندي افزایش  زشیآم

 کاهش باعث جهینت در وی همخون شیافزا، تیجمعمؤثر  اندازه
 ومؤثر  انتخاب منظور به. شود یم تیجمع دری کیژنت تنوع
ی) مان زنده وي بارور مانندی (ستگیشا کاهش ازي ریجلوگ

) 1998جهانی (سازمان خواربار  نده،یآ نسل در واناتیح
را  50 و حد بحرانی 100با  ت برابریجمعمؤثر  اندازه حداقل

مؤثر رسد که در مقایسه اندازه  به نظر می. استکرده  هیتوص
هاي مختلف باید ساختار جمعیت را نیز در نظر گرفت.  جمعیت

 نژادهاحد بحرانی کمتر باشد این از ت یجمعمؤثر  اندازهاگر 
فائو ( دشون یم محسوب نقراضا در معرضي ها تیجمع جزو

 نیای کیژنت ریذخا حفظ براي مناسبراهکار  ارائه .)1998
 اصلاح علمم در هم حثابم از زین انقراض در معرض ينژادها

  .باشد یم نژاد
ژن در منشأ دست آمده از تحلیل احتمال  پارامترهاي به     

در این مطالعه تعداد کل نشان داده شده است.  3جدول 
گذار به ترتیب  گذار و تعداد مؤثر حیوانات بنیان بنیان حیوانات

رأس برآورد شد که این مقادیر از برآوردهاي  209و  406
) بیشتر است. این محققین این 2011پور و شیخلو ( طهمورث

 80و  347دو پارامتر را در گوسفندان نژاد بلوچی به ترتیب 
این دو ) نیز 1392رأس گزارش کردند. شیخلو و همکاران، (

رأس  46و  228پارامتر را در گوسفندان نژاد ماکویی به ترتیب 
 واناتیح از یبرخ یفراوان است ممکنگزارش کردند. 

 واناتیح گرید از شتریب بعد نسل نتاج جادیا در گذار انیبن
 واناتیح نیاتا  شود یمحالت موجب  نی. اباشد گذار انیبن

 داشته تیجمع یژن مخزن بر نیریسا به نسبت شتريیب سهم
 یکسان مشارکت گذار انیبن واناتیح که یصورت در. باشند
 کل تعداد باگذار  تعداد مؤثر حیوانات بنیان باشند داشته

تعداد مؤثر حیوانات  .شد خواهد برابر گذار بنیان واناتیح
ها تا زمانی که شرایط به طور جدي  گذار در طول نسل بنیان

گذار  تعداد مؤثر حیوانات بنیان تغییر نکند ثابت است. از پارامتر
شود (بویچارد  ها استفاده می براي تفسیر تغییرات اخیر جمعیت

  ). 1997و همکاران، 
  

  دست آمده از تحلیل احتمال هبپارامترهاي  – 3 جدول
  ژن  منشأ 

  مقدار  مورد
  f(  406( گذار کل حیوانات بنیان تعداد
  ef(  209(گذار  نیانبحیوانات  مؤثرتعداد 

  gN(  144(گذار  بنیانژنوم حیوانات  مؤثرتعداد 

  nef(  454(گذار  غیربنیانژنوم حیوانات  مؤثرتعداد 
  af(  73اجداد (  مؤثرتعداد 

efنسبت 
f  51/0  

gNنسبت 
f  

36/0  
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گذار در جمعیت گوسفند  تعداد مؤثر ژنوم حیوانات بنیان     
رأس بود که بیشتر از گزارش  144کرمانی مورد مطالعه 

دي و شیخلو و ) در گوسفند نژاد زن2010غفوري کسبی (
) در گوسفند نژاد ماکویی است. این پارامتر 1392همکاران (

رأس  36و  41در جمعیت گوسفند زندي و ماکویی به ترتیب 
 واناتیح ژنوممؤثر  تعدادگزارش شده است. کمتر بودن 

تواند نشان  می گذار انیبن واناتیحمؤثر  تعداد از گذار انیبن
. شدبای تصادفی کیژنت شران اثر دری آلل تنوع کاهشدهنده 

گذار کوچکتر نشان  همچنین تعداد مؤثر ژنوم حیوانات بنیان
هاي حیوانات  دهنده این است که سهم کمتري از ژن

گذار در جامعه وجود دارد. مشخص است که هرچه اندازه  بنیان
مؤثر جمعیت کوچکتر باشد، کاهش تعداد مؤثر ژنوم حیوانات 

خواهد بود (بویچارد و همکاران،  گذار در طی زمان بیشتر بنیان
1997 .(  

گذار  پارامتر دیگر تعداد مؤثر ژنوم حیوانات غیربنیان     
)nefباشد که فقط اثر رانش ژنی بعد از نسل پایه را  ) می

توان دلیل کاهش  کند. با استفاده از این پارامتر می محاسبه می
نتیکی در یک جمعیت را مشخص کرد. در تنوع ژ
eکه صورتی nef f  باشد رانش ژنی تجمع یافته بعد از نسل

eپایه و اگر  nef f  باشد مشارکت نامساوي حیوانات
ترین دلیل کاهش تنوع ژنتیکی در جمعیت  گذار مهم بنیان

). در جمعیت 1391رود (رجبی مرند و همکاران،  شمار می به
بود که بیشتر   454در کل دوره   nefمطالعه شده مقدار

دهد مشارکت نامساوي حیوانات  باشد که نشان می می efاز
ترین دلیل کاهش تنوع ژنتیکی در جمعیت  گذار مهم بنیان

  است. 
که این  دشبرآورد رأس  73جمعیت این اجداد مؤثر تعداد      

 استه برآورد شدرأس  74نژاد زندي گوسفندان شاخص در 

در این  داد کل اجدادتعاز طرفی ). 2010کسبی،  غفوري(
دهنده مشارکت  نشان همحاسبه شد کرأس  590مطالعه 

رأس  73 فقطباشد. به این معنی است که  نامتعادل اجداد می
طبق  .ندا هداشت نقش ندهیآ نسل تیجمعایجاد  در اجداد از

)، تفاوت بین تعداد مؤثر اجداد 2003نظر گوتیرز و همکاران (
ر شجره را نشان دهد و همیشه تواند وجود تنگه ژنتیکی د می

گذار است.  مساوي یا کوچکتر از تعداد موثر حیوانات بنیان
درصد تنوع ژنتیکی جمعیت مورد  50تعداد اجدادي که 

که این پارامتر  بودرأس  26گرفته است منشأ مطالعه از آنها 
نژاد در ) 2010غفوري کسبی (نتیجه حاصل از پژوهش به 

   .بودگزارش شده س رأ 28که  استزندي نزدیک 
گذار به تعداد مؤثر حیوانات  نسبت تعداد حیوانات بنیان     

گذار در  گذار بیانگر مشارکت نامتعادل حیوانات بنیان بنیان
ایجاد جمعیت مورد مطالعه و استفاده بیشتر از برخی افراد 

نسبت تعداد مؤثر باشد.  نسبت به بقیه، در انجام تولید مثل می
 51/0گذار  گذار به تعداد کل حیوانات بنیان حیوانات بنیان

 2010کسبی ( هاي غفوري محاسبه شد. این نسبت در پژوهش
پور و  ، طهمورثدر گوسفندان زندي و افشاري )2012و 

و گویاك و همکاران در گوسفندان بلوچی ) 2011شیخلو (
 23/0، 16/0، 14/0به ترتیب نژاد زالدا در گوسفندان ) 2003(

ش شده است. مقدار این نسبت در پژوهش حاضر گزار 24/0و 
هاي این محققین بزرگتر است. هرچه این نسبت  از گزارش

تر حیوانات  کوچکتر باشد نشان دهنده مشارکت نامتعادل
گذار در ایجاد جمعیت مورد مطالعه و استفاده بیشتر از  بنیان

   برخی افراد نسبت به بقیه در فرایند تولیدمثل است.
ه نسل جمعیت گوسفندان کرمانی مورد مطالعه فاصلمتوسط 

  نشان داده شده است. 4در جدول 

  
  مورد مطالعهگوسفند کرمانی فاصله نسل جمعیت  -4جدول 

   **فاصله نسل  تعداد حیوان   *فاصله نسل  تعداد حیوان  مسیر برآورد 
  lmm (  7  99/3  183  16/4( پسر –پدر 
  lmf (  52  28/4  241  37/4( دختر –پدر 

  lfm (  10  97/4  276  43/4( پسر –در ما
  lff (  192  56/4  562  33/4( دختر –مادر 

  33/4  1262  50/4  261  کل
  * افراد سهیم در تولیدمثل ** کل افراد

  
سال  5/4 گوسفند کرمانی جمعیتاین  فاصله نسلمتوسط 

که از فاصله نسل گوسفندان بلوچی ایستگاه  ست آمدد هب
و گوسفندان افشاري آباد مشهد  پرورش و اصلاح نژاد عباس

متوسط فاصله ) 2011(پور و شیخلو  رثوطهم. است بیشتر
و غفوري کسبی سال  33/3بلوچی  اننسل را در گوسفند

گزارش سال  55/3 در گوسفندان افشاري را  ) آن2012(
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جفتگیري در گله بستگی فاصله نسل به روش انتخاب و کردند. 
اند ناشی از جایگزینی زودتر تو تر میوتاه. فاصله نسل کدارد

مدیریت لذا با بکارگیري  .افراد نر و ماده در گله باشد
و استفاده از والدین جوانتر براي تولید مثل و تولیدمثلی بهتر 

. دکوتاهتر کرتوان فاصله نسل را در گله  ایجاد نسل آینده می
ت مورد نظر در واحد زمان اصفکاهش میزان پیشرفت ژنتیکی 

(فالکونر و  تر بودن فاصله نسل است ی طولانیپیامد اصل
 انتخابدر مسیرهاي مختلف فاصله نسل . )1996کی،  مک

به  دختر –پسر و مادر  –دختر، مادر  –پسر، پدر  –شامل پدر 
مطالعه  .سال برآورد شد 56/4 و 97/4، 28/4، 99/3ترتیب 
فاصله گوسفند کرمانی این جمعیت در د که اد نشان حاضر 

 نتاج است -تر از مسیر پدر نتاج طولانی -مسیر مادرنسل در 
، پایوا و )2011پور و شیخلو ( طهمورث پژوهشکه با نتیجه 

. مشابه است) 2012و غفوري کسبی ( )2011همکاران (
تواند به این  نتاج می -تر بودن فاصله نسل در مسیر پدر کوتاه

ده دلیل باشد که پدرها زودتر از مادرها در گله جایگزین ش
میانگین افراد در محاسبه در نظر گرفته شوند اگر همه باشند. 

در گوسفند کرمانی برگزیده سن والدین در زمان تولد فرزندان 
) 2011برآورد پایوا و همکاران (برآورد شد که نزدیک به  33/4

در زمان تولد میانگین سن والدین است. این پژوهشگران 
در نژاد گوسفند کل افراد فرزندان را با استفاده از اطلاعات 

  .کردندگزارش سال  4سومالی 
توان به عنوان نسبتی از  میرا ضریب همخونی یک فرد      

مشترك مشابه  جایگاهاي ژنی حیوان که به لحاظ داشتن جد
همخونی وقتی ایجاد می شود که دو . هستند، تعریف کرد

د و دو فرد وقتی خویشاون حیوان خویشاوند با هم آمیزش کنند
فالکونر و (هستند که در شجره خود داراي جد مشترك باشند 

 روند مطالعه ژنتیکی، مدیریت دیدگاه از .)1996کی،  مک
 نسل در موجود همخونی از مهمتر خیلی همخونی افزایش
توزیع ضرایب ). 1996کی،  فالکونر و مک( باشد می کنونی

از کل افراد همخونی جمعیت مورد مطالعه نشان داد که 
درصد افراد همخون بودند و این  6/1جود در شجره فقط مو

 72همچنین قرار داشتند.  1383تا  1380هاي  افراد در سال
 05/0از مساوي یا کمتر درصد افراد همخون، ضریب همخونی 

جمعیت غیرهمخون در درصد افراد  98تقریبا وجود داشتند. 
این  دهنده پایین بودن میزان همخونی در نشان ،مورد مطالعه

 همخونی محاسبه شده در جمعیت انگینمی. جمعیت است
و درصد  09/0 در بین کل افراد گوسفند کرمانی مورد مطالعه

راشدي  .دست آمد بهدرصد  3/5در بین افراد همخون 
 ) با مطالعه در گوسفند1392صحرایی و همکاران ( ده

) در گوسفند 1391بیناباج و همکاران ( بحري ،بختیاري لري
) در گوسفند مغانی 1391و همکاران ( بابائیان ل و غلامگ قره

 52/1 ،94/0 میانگین ضریب همخونی کل جمعیت را به ترتیب
درصد و میانگین ضریب همخونی افراد همخون را به  51/0و 

شیخلو و درصد گزارش کردند.  74/1و  15/4 ،4/2 ترتیب
) میانگین ضریب همخونی کل جمعیت را در 1390همکاران (

در  پارامتراین درصد گزارش کردند.  95/1سفندان بلوچی گو
 46/1زندي نژاد گوسفند ) در 2010گزارش غفوري کسبی (

همانطور که مشخص است، میانگین . استگزارش شده درصد 
ضریب همخونی کل جمعیت و افراد همخون در گوسفندان 

هاي ارائه شده در سایر نژادهاي  کرمانی مورد مطالعه از گزارش
با اینکه میانگین باشد.  میو بیشتر کمتر به ترتیب خل کشور دا

ضریب همخونی افراد همخون در مطالعه حاضر بیشتر از 
هاي موجود در سایر نژادهاي داخل کشور است ولی  گزارش

درصد  6/1درصد افراد همخون این جمعیت بسیار کم و فقط 
وجود همخونی در از کل افراد این جمعیت همخون بودند. 

هار سال آخر این پژوهش ناشی از جفتگیري افراد خویشاوند چ
 سالیانه همخونی افزایش از طرفی میزان در این جمعیت است.

 فاصله چند هر. قرار گیرد نسل فاصله تحت تاثیرتواند  می نیز
 افزایش سال نیز در همخونی افزایش میزان باشد، کمتر نسل
  ). 1996کی،  (فالکونر و مک ابدی می

 2هاي مختلف در شکل  متوسط رابطه خویشاوندي در سال     
دهد که متوسط  این شکل نشان مینشان داده شده است. 

داراي روند  1375تا سال  1372رابطه خویشاوندي از سال 
به کمترین میزان  1375که در سال  کاهشی است به طوري

داراي  1383تا  1375رسیده است. از سال  004/0خود 
طورکلی داراي  ی و کاهشی مختلفی است ولی بهتغیرات افزایش

روندي تقریبا افزایشی است. متوسط رابطه خویشاوندي در 
رسد. متوسط  می 05/0به بیشترین مقدار خود  1383سال 

رابطه خویشاوندي کل حیوانات در جمعیت گوسفند کرمانی 
  درصد محاسبه شد. 69/0
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هاي  در پژوهش حاضر روند رابطه خویشاوندي در طی سال     
مختلف نیز مورد بررسی قرار گرفت. براي اینکار با برازش 
تابعیت متوسط رابطه خویشاوندي بر سال تولد، میزان افزایش 
سالانه رابطه خویشاوندي در گوسفندان کرمانی تعیین شد. 

 کرمانیدر گوسفندان رابطه خویشاوندي سالانه  روند افزایش
   درصد در سال برآورد شد. 26/0مورد مطالعه 

بینی  تباري حیوانات در یک جمعیت، پیش متوسط هم     
باشد. به همین دلیل  کننده متوسط همخونی نسل آینده می

تواند براي برآورد اندازه موثر جمعیت مفید  این پارامتر می
تباري بالا در یک  ن تنوع ژنتیکی باعث همباشد. پایین بود

شود و به دلیل کاهش واریانس بین افراد در درون  جمعیت می
یک لاین، منجر به کاهش پاسخ به انتخاب خواهد شد (فالکونر 

اي خوب از تنوع  تباري اندازه ). متوسط هم1996کی،  و مک
گذار و هم اثرات  ژنتیکی است که هم اثرات حیوانات بنیان

تباري  ). متوسط هم1995دهد (لیسی،  نش ژنی را نشان میرا
درصد برآورد شد. متوسط  35/0در جمعیت مورد مطالعه 

همتباري در جمعیت گوسفندان نژاد افشاري و زندي به ترتیب 
درصد گزارش شده است که از متوسط همتباري  21/1و  1/2

باشد  در جمعیت گوسفندان کرمانی مورد مطالعه بیشتر می
). آمیزش بین افراد 2012کسبی  ؛ غفوري2010کسبی  فوري(غ

تباري در  خویشاوند در یک جمعیت بسته، سبب تجمع هم
تباري افزایش  شود. یکی از آثار هم هاي آینده می نسل

تباري در یک  هموزیگوستی و کاهش هتروزیگوتی است. هم
جمعیت، باعث کاهش واریانس ژنتیکی در داخل یک فامیل یا 

ها یا  و باعث افزایش واریانس ژنتیکی بین فامیل یک لاین
تواند آسیب جدي  تباري می شود. همچنین وجود هم ها می لاین

به رشد، تولید، سلامتی، باوري و بقاء بزند (بیجما و همکاران، 
سبب تأثیر بر روي برخی  تباري هماین  بر  ). علاوه2001

ثل صفات نظیر کیفیت گوشت به میزان کم و بعضی دیگر م
شود (فالکونر و  بازده تولید مثل به میزان قابل توجهی می

) گزارش کردند که به 1999آنالا و همکاران (). 1996کی،  مک
 15و  13، کاهشی معادل تباري همازاي یک درصد افزایش 

گرم در وزن تولد و شیرگیري گوسفندان نژاد مرینو حاصل 
  شده است.

  
  گیري نتیجه

دهد که  ژن نشان می أتمال منشنتایج حاصل از تحلیل اح
گذار و اجداد اصلی در ایجاد  میزان مشارکت حیوانات بنیان

جمعیت کنونی به علت اجراي برنامه انتخاب، نامتعادل شده 
باعث کاهش تنوع ژنتیکی جمعیت موجود در مقایسه با  که

نسبت تعداد مؤثر حیوانات  گذار شده است. حیوانات بنیان
گذار در این پژوهش  کل حیوانات بنیان گذار به تعداد بنیان

هاي مربوط به سایر نژادهاي گوسفند در  گزارشنسبت به 
دهد که  نشان می(نژادهاي بلوچی، زندي و افشاري) کشور 

گذار باعث کاهش تنوع  گرچه استفاده نامتعادل حیوانات بنیان
است شده جمعیت گوسفندان کرمانی مورد مطالعه ژنتیکی در 

نسبت از نظر تنوع ژنتیکی در وضعیت بهتري یت این جمعولی 
پایین بودن میزان همخونی همچنین  .باشد میبه سایر نژادها 

مدیریت تولیدمثلی دهنده  جمعیت مورد مطالعه نشاندر 
  است.در این جمعیت نسبتاً مناسب 
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Abstract 
The study of population structure by pedigree analysis is useful to identify important causes that affect the 
genetic diversity of populations. In this research, the genetic diversity and population structure were studied 
in the Kermani sheep breed based on pedigree information of animals registered in the Shahrbabak sheep 
breeding station. The mean generation interval, mean inbreeding, mean coancestry, mean relationship, 
effective population size and probability of gene origin parameters were estimated. For this population, the 
mean generation interval and the effective population size were 4.5 years and 284 head, respectively. The 
effective population size was found using the individual inbreeding increases. The mean coancestry, mean 
relationship and mean inbreeding were estimated 0.35, 0.69 and 0.09 percent, respectively. The total number 
of founder animals, the effective number of founders, effective number of ancestors, effective number of 
founder genomes (founder genome equivalents) and effective number of non-founder genomes, were 
estimated 406, 209, 73, 144, 454 heads, respectively. Approximately, 50 percent of genetic diversity of 
population was explained by the 26 ancestors. The results of this study indicated contribution of the founders 
and major ancestors to the population has been unbalanced due to the selection of animals and the genetic 
variability of the population decreased compared to the founder population. 
Keywords: Probability of gene origin, Pedigree structure, Kermani sheep 
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