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 چکیده

ر اين دها مفید است. بر تنوع ژنتیکي جمعیتمؤثر بررسي ساختار جمعیت با استفاده از تحلیل شجره براي تشخیص دلايل اصلي 

ررسي شد. بربابک ن کرماني ايستگاه اصلاح نژاد شهپژوهش تنوع ژنتیکي و ساختار جمعیت با استفاده از اطلاعات شجره گوسفندا

 صل از تحلیلتباري، متوسط رابطه خويشاوندي، اندازه مؤثر جمعیت و پارامترهاي حامتوسط فاصله نسل، متوسط همخوني، متوسط هم

ز روش افزايش همخوني اده سال و اندازه مؤثر جمعیت با استفا 5/4احتمال منشأ ژن برآورد شدند. میانگین فاصله نسل در اين جمعیت 

، 35/0ترتیب تباري، متوسط رابطه خويشاوندي و متوسط همخوني در جمعیت مورد مطالعه بهآمد. متوسط هم رأس بدست 284فردي 

وم نژگذار، تعداد مؤثر اجداد، تعداد مؤثر گذار، تعداد مؤثر حیوانات بنیاندرصد برآورد شد. تعداد کل حیوانات بنیان 09/0و  69/0

درصد از  50راس برآورد شد. تقريباً  454، 144، 73، 209، 406ترتیب گذار بهگذار، تعداد مؤثر ژنوم حیوانات غیربنیانحیوانات بنیان

ت ان مشارکت حیوانارأس از اجداد منشأ گرفته بود. نتايج اين مطالعه نشان داد که میز 26تنوع ژنتیکي جمعیت مورد مطالعه از 

ه ود در مقايسنتیکي جمعیت موجايجاد جمعیت کنوني به علت اجراي برنامه انتخاب نامتعادل شده و سبب کاهش تنوع ژگذار در بنیان

 گذار شده است.با حیوانات بنیان

 ساختار شجره، گوسفند کرمانيژن، منشأ احتمال  کلمات کلیدی:
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 مقدمه
اصلاح ژنتیکي نژادهاي بومي بايد در شرايط زيست محیطي 

هاي اهدها انجام شود. به همین منظور در مراکز و ايستگآن نژا

نژاد، اقدام به شناسايي ظرفیت تولیدي و پرورش و اصلاح

ني شود. گوسفند کرماهاي بومي مياصلاح ذخاير ژنتیکي دام

 یمييکي از نژادهاي پشمي کشور است. اين نژاد در شرايط اقل

سرد و  هايهاي گرم و خشک و زمستانمتغیر با تابستان

باشد، ها میزان بارندگي کم ميخشک که در اغلب سال

 2سازگاري يافته است. گوسفند کرماني با فراواني حدود 

ظ میلیون رأس در استان کرمان و در حواشي کوير که از لحا

ل باشد با حداقمراتع فقیر و از نظر زراعت داراي محدوديت مي

طقه مورد توقع غذايي توسط دامداران بومي و عشاير من

گیرد. ايستگاه پرورش و اصلاح نژاد برداري قرار ميبهره

هاي گوسفند کرماني واقع در شهرستان شهربابک با توزيع دام

هاي مردمي در راستاي هاي برتر به گلهبرتر خصوصاً قوچ

 کند. افزايش بازده تولیدي اين نژاد عمل مي

تغییر و تنوع ژنتیکي به صورت توانايي ژنتیکي براي      

شود. بنابراين ظرفیت پاسخ به تغییرات محیطي تعريف مي

همچنین تنوع ژنتیکي پايه و اساس هرگونه پیشرفت ژنتیکي 

(. 2000در جوامع تحت انتخاب است )روچمبو و همکاران، 

حفظ تنوع ژنتیکي در جمعیت به منظور اطمینان از پاسخ به 

دي برخوردار انتخاب و افزايش پیشرفت ژنتیکي از اهمیت زيا

(. در جوامع حیوانات اهلي به دلیل انجام 2001است )بارکر، 

نژادي بويژه به علت افزايش میزان همخوني و هاي اصلاحبرنامه

گذار از طريق انتخاب هاي حیوانات بنیاناز بین رفتن آلل

دهد ژنتیکي و رانش تصادفي ژني، کاهش تنوع ژنتیکي رخ مي

ذا ارزيابي ساختار جامعه و تنوع (. ل2007)وزي و همکاران، 

ژنتیکي درون جامعه در طي انجام برنامه انتخاب ضروري به 

رسد که با استفاده از بررسي شجره جامعه مورد نظر و نظر مي

ذخاير  م به ذکر است کهزلاتحلیل آن قابل انجام است. 

سال گذشته در  50ژنتیکي بومي در سراسر دنیا  در طي 

(. از مهمترين 2001رار گرفته است )بارکر، اي بحراني قمرحله

هاي تولیدي، توان تغییرات گسترده در سیستمدلايل آن مي

هاي بومي با نژادهاي خارجي را تغییر تقاضاي بازار و تلاقي دام

نام برد. برخي از پارامترهاي جامعه مانند اندازه موثر جامعه، 

و نظام  فاصله نسل و میزان همخوني که وابسته به مديريت

باشند داراي نقشي کلیدي بر تنوع ژنتیکي جامعه پرورشي مي

هاي اصلاح نژادي هستند. لذا به منظور عملي شدن برنامه

آگاهي از عوامل مختلفي مانند همخوني که به طور بالقوه با 

شود، هاي بهبود ژنتیکي در جامعه ايجاد ميانتخاب و روش

نات اهلي، معمولاً تنوع رسد. در جوامع حیواضروري به نظر مي

شود ژنتیکي با برآورد میزان اندازه موثر جمعیت ارزيابي مي

(. کاهش اندازه مؤثر جمعیت ناشي از کاهش 1931)رايت، 

هاي نامطلوب مختلفي مانند هباشد که با پديدتنوع ژنتیکي مي

در صفات مرتبط با شايستگي و تغییرات در  خونيافت هم

(. 1996کي، ارتباط است )فالکونر و مکپاسخ به انتخاب در 

هاي يک اندازه مؤثر جمعیت معیاري براي تعیین مشابهت آلل

کننده جايگاه ژني در نتیجه وجود جد مشترک بوده و مشخص

خوني و میزان واريانس ژنتیکي کاهش يافته به دلیل سطح هم

رانش تصادفي ژن است. انجام انتخاب در جمعیت باعث 

ازه مؤثر جمعیت غالباً از تعداد واقعي مولدها شود که اندمي

که بسیاري از افراد کمتر باشد. اين حالت به دلیل اين است 

سهمي اندک و يا در برخي موارد هیچ سهمي در خزانه ژني 

(. ضريب 2007هاي آينده ندارند )نوربرگ و سورنسون، نسل

مؤثر  باشد، لذا اندازههمخوني تابعي از اندازه مؤثر جامعه مي

هاي اولیه منجر به افزايش تعداد اجداد تر در نسلکوچک

مطالعات  شود.مشترک و در نتیجه افزايش همخوني مي

را به ترتیب  اساسي( وجود ارتباطي 1994موويسن و وولیامز )

هاي ژنتیکي بین اندازه مؤثر جمعیت و افت همخوني و واريانس

ین نتیجه گرفتند کرد. آنها چن تأيیدصفات مرتبط با شايستگي 

دام  100و  50که سطح بحراني اندازه مؤثر جمعیت بین 

اي از جمعیت است که بحراني اندازهسطح منظور از باشد. مي

 .شودکمتر از آن باعث کاهش تدريجي شايستگي جمعیت مي

هاي انتخاب که جهت بهبود ژنتیکي صفات معمولاً برنامه

ش تنوع ژنتیکي در شود با افزايش همخوني و کاهطراحي مي

از اين رو به منظور جلوگیري از کاهش ها همراه هستند. دام

هاي دامي ضروري به تنوع ژنتیکي، مديريت مطلوب جمعیت

علاوه بر ضريب همخوني و اندازه مؤثر جمعیت، رسد. نظر مي

توانند اطلاعات پارامترهاي حاصل از احتمال منشأ ژن مي

ه که چندين سال تحت ارزشمندي براي مطالعه يک جامع

انتخاب بوده است را در اختیار ما قرار دهد )بويچارد و 

بررسي تنوع ژنتیکي داخل جمعیت براساس (. 1997همکاران، 

پارامترهاي حاصل از احتمال منشأ ژن مانند تعداد مؤثر 

گذار، تعداد مؤثر اجداد و تعداد مؤثر ژنوم حیوانات بنیان

ه است. استفاده از پارامترهاي گذار اثبات شدحیوانات بنیان

حاصل از احتمال منشأ ژن، تنوع ژنتیکي جوامع را براي 

هاي زماني کوتاه و تعداد نسل کم با دقت خوبي توصیف دوره

کنند ولي ضريب همخوني و اندازه مؤثر جمعیت براي مي

تر مناسب هاي زماني طولانيبررسي تنوع ژنتیکي در دوره

(. 2004؛ هوندا و همکاران، 1997ان، هستند )بويچارد و همکار



 1404 اسفند، 2، شماره 7دوره تحقیقات دام و طیور،    74   

در بررسي و ارزيابي تنوع ژنتیکي نژادهاي مختلف معمولاً از 

(. بنابراين هدف 1989شود )لیسي، تحلیل شجره استفاده مي

از مطالعه حاضر بررسي تنوع ژنتیکي جمعیت گوسفند کرماني 

ايستگاه پرورش و اصلاح نژاد شهرستان شهربابک با استفاده از 

 عات شجره است.اطلا

 

 هامواد و روش
رأس  2909مربوط به شجره  از اطلاعات پژوهشدر اين 

ره راس ب 2048راس بره نر و  861شامل گوسفند نژاد کرماني 

و  پرورشدر ايستگاه  1383تا  1372هاي ماده که طي سال

ري نژاد شهرستان شهربابک واقع در استان کرمان نگهدااصلاح

 استفاده براي تجزيه و تحلیل شجره دو ثبت شجره شده بودن

، پدرشماره شد. اطلاعات مورد استفاده شامل شماره حیوان، 

سازي پس از آماده مادر، جنس و تاريخ تولد بره بود.شماره 

 و بر طرف نمودن خطاهاي Excel فايل شجره توسط نرم افزار

 (2006سرگلزايي و همکاران، ) CFCاحتمالي، از نرم افزار 

 ENDOG V4.8نرم افزار  ازو اسبه ضرايب همخوني براي مح

هاي شجره تحلیلبراي انجام ساير  (2005، کگوتیرز و گويا)

فاصله نسل به صورت میانگین سن والدين در  د.شاستفاده 

کل  براي افرادي که تولیدمثل کردند و براي ،زمان تولد بره

ها لاگر بین نس. (2011پايوا و همکاران، ) شدمحاسبه افراد 

 تداخل وجود داشته باشد، فاصله نسل از طريق میانگین سن

شود والدين به هنگام تولد نتاج برگزيده آنها محاسبه مي

-ار مسیر پدراين پارامتر در چه. (1996کي، )فالکونر و مک

دختر  –( و مادرfmLپسر ) -(، مادرfmLدختر )-(، پدرmmLپسر )

(ffL محاسبه ) ين صورت میانگین ابهکل میانگین فاصله نسل و

 . شدچهار مسیر تعیین 
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مشابه بودن يک ژن احتمال  ،(f)تباري ضريب هم     

تصادفي از يک فرد و ژني تصادفي از فرد ديگر در جايگاه ژني 

( 1948) تلکواو با استفاده از روش م کندمعین را مشخص مي

، به صورت احتمال مشابه (F)ضريب همخوني . محاسبه شد

شود. نسبي بودن دو ژن در يک جايگاه ژني معین تعريف مي

منشأ هايي از يک ژن و داراي ها نسخهبه اين معني که اين ژن

حیوانات موجود در شجره . ضريب همخوني باشندميمشترک 

اندازه  .شدمحاسبه ( 1992)موويسن و لوو  با استفاده از روش

( 2009)گوتیرز و همکاران روش جمعیت با استفاده از مؤثر 

در اين روش براي هر حیوان جمعیت مورد مطالعه  .شدبرآورد 

جمعیت به صورت مؤثر افزايش همخوني فردي و سپس اندازه 

هاي تعداد نسل tد که در آن شومحاسبه ميزير  هايفرمول

میزان همخوني حیوان  iFمعادل کامل براي آن حیوان و 

 باشد.مي
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در پبراي بررسي سطح کامل بودن شجره، حیواناتي که هم      

و هم مادر معلوم داشتند شمارش و به صورت درصدي از کل 

حیوانات شجره بیان شد. همچنین میانگین حداکثر تعداد 

ي کامل قابل برگشت و هاهاي قابل برگشت، نسلنسل

براي محاسبه حداکثر یز تعیین گرديد. نهاي معادل کامل نسل

هاي قابل برگشت، شجره هر حیوان تا جايي که تعداد نسل

هاي بین گردد و تعداد نسلامکان دارد به عقب باز مي

ترين جد موجود در شجره براي حیوان مورد نظر و قديمي

واقع میزان اتصال  شود. اين روش درخودش محاسبه مي

هاي قبلي حتي از يک مسیر حیوان نسل حاضر را به نسل

ره دهد و اطلاعاتي در مورد کامل بودن شجوالديني نشان مي

 وکند )گوتیرز از هر دو مسیر پدري و مادري را مشخص نمي

 ( بهgهاي کامل قابل برگشت )تعداد نسل(. 2005همکاران، 

سل دان مربوط به دورترين نجداکننده فرزن صورت تعداد نسل

جد  g2قابل محاسبه است. در اين صورت براي هر حیوان، 

هايي است که تعداد نسل gوجود خواهد داشت که در آن 

و  ها پدرکند. اجدادي که براي آنحیوان را از اجدادش جدا مي

ر ل صفگذار و يا نسمادر وجود ندارد به عنوان حیوانات بنیان

 (. 2005وند )گوتیرز و همکاران، شدر نظر گرفته مي

 گذار جمعیت با بازگشت مسیر شجره بهحیوانات بنیان     

 مورد انتظار هر يک ازمیزان مشارکت  عقب شناسايي شدند.

محاسبه و  (ip) گذار در ايجاد جمعیت مرجعنات بنیاناحیو

گذار حیوانات بنیانبراي بررسي تعادل مشارکت ژنتیکي سپس 

گذار با حیوانات بنیانمؤثر تعداد  ،در ايجاد جمعیت کنوني

  .(1989، لیسي) دشبرآورد  زيراستفاده از رابطه 
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اجداد نشان دهنده حداقل تعداد اجدادي است مؤثر تعداد      

به عبارت د. نکنتشريح مي که تنوع ژنتیکي جمعیت کنوني را

ديگر نشان دهنده افرادي است که سهم زيادي در ايجاد 

یین کننده تنوع ژنتیکي عاجداد اصلي تجمعیت کنوني دارند. 

( 1997) همکارانجمعیت با استفاده از روش بويچارد و 

يک از  شناسايي و میزان مشارکت تصحیح شده مورد انتظار هر

د. شدر ايجاد مخزن ژنتیکي جمعیت مرجع برآورد  (kp)آنها 
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 دشبرآورد  زيراجداد با استفاده از رابطه مؤثر  تعدادسپس 

 :(1997)بويچارد و همکاران، 
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اي هر جد سهم يا میزان مشارکت حاشیه kpدر واقع      

و به معني میزان سهم هر جد است که قبلا توسط جد  بوده

اي مجموع سهم حاشیهمنتخب ديگري تشريح نشده است. 

مؤثر د دست آوردن تعدابراي بهشود. همه اجداد عدد يک مي

و  کابالروگذار از روش ارائه شده توسط ژنوم حیوانات بنیان

 ژنوممؤثر تعداد  ،طبق اين روش د.شاستفاده  (2000)تورو 

برابر است با معکوس دو برابر ( gN)گذار حیوانات بنیان

که طبق ( gf)تباري افراد در جمعیت مرجع هم متوسط

 د:شبرآورد  زيرفرمول 

(5                          )1
2g

g

N
f

 

ن دهنده اين است نشاگذار ژنوم حیوانات بنیانمؤثر تعداد      

تنوع گذار مشارکت يکساني در که اگر همه حیوانات بنیان

راي جامعه کنوني داشته باشند، چه تعدادي از آنها بژنتیکي 

اد تعد مورد نیاز است. ،موجود در جامعهايجاد تنوع ژنتیکي 

که فقط اثر رانش ژني  (nef)گذار ژنوم حیوانات غیربنیانمؤثر 

را گذار هاي غیر بنیانيا اثر رانش ژني در نسل مبناعد از نسل ب

تورو،  )کابالرو و طبق فرمول زير برآورد شد، کندمحاسبه مي

2000) :  

(6                )1
1 1ne

g e

f

N f




 

توان ميگذار ژنوم حیوانات غیربنیانمؤثر تعداد با استفاده از 

ي در يک جمعیت را تیکترين دلیل کاهش تنوع ژنمهم

   .مشخص کرد

 

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

تعداد کل حیوانات ود که توان مشاهده نممي داده شده است.

لوم دام و تعداد حیوانات داراي والدين مع 2909مورد بررسي 

مل درصد افراد جمعیت را شا 56که  باشدحیوان مي 1620

اند اشتهدگوسفندان نر و ماده که به عنوان والد نقش  .شوديم

نتاج بودند. از تعداد کل  2503و  1620به ترتیب داراي 

تاج ندرصد آنها داراي  8/35گوسفندان نر و ماده مورد بررسي 

ک با ي درصد بدون نتاج بودند. تعداد افراد جمعیت پايه 2/64و 

پايه  تعداد افراد جمعیتحیوان و  1289يا دو والد ناشناخته، 

 حیوان بود.  847تنها با يک والد ناشناخته 

 خصوصیات جمعیت مورد مطالعه -1جدول 
تعداد  

 حیوانات

تعداد افراد 

 همخون

افراد تعداد 

داراي والدين 

 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 بررسي سطح کامل بودن شجره، تعیین يکي از روش     

هش باشد. در پژودرصد حیوانات داراي پدر و مادر معلوم مي

درصد حیوانات داراي هم پدر و هم مادر معلوم  56حاضر 

( در 2011پور و شیخلو )بودند که از گزارش طهمورث

شهد و اس آباد منژاد عبگوسفندان بلوچي ايستگاه اصلاح

( در بز مرخز ايستگاه سنندج 1391چوپلو و همکاران )نادري

ان کمتر است. درصد حیوانات داراي والدين معلوم در گوسفند

درصد گزارش شده است  65و  88ترتیب بلوچي و بز مرخز به

دهد که شجره مورد استفاده در اين دو پژوهش و نشان مي

ي مورد مطالعه است. رمانتر از شجره گوسفندان ککامل

هاي مختلف در تغییرات جمعیت گوسفند کرماني در طي 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 مختلفوسفند کرماني در طي سالگتغییرات جمعیت  -1 شکل

 

 1372اين شکل نشان مي دهد که تعداد حیوانات از سال      

دي صعودي بوده و بیشترين تعداد داراي رون 1375تا سال 

رأس حیوان است. پس از آن  302با  1375حیوانات در سال 

تغییرات جمعیت داراي روند افزايشي و کاهشي مختلف بود. 

درصدي نسبت به  58با کاهش  1383تعداد حیوانات در سال 

رأس  125مواجه شده و به کمترين مقدار، يعني  1375سال 

تغییرات جمعیت گوسفند کرماني در  طور کليرسیده است. به

داراي روندي تقريباً  1383تا سال  1375هاي طي سال

کاهشي است. اين روند تغییرات جمعیت گوسفند کرماني 

مشابه تغییرات جمعیت در گوسفند بلوچي ايستگاه پرورش و 

پور و شیخلو، آباد مشهد است )طهمورثاصلاح نژاد عباس
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و  میزان همخوني به ازاء هر نسل میانگین تعداد نسل،(. 2011

در سه حالت مختلف اندازه موثر جمعیت در گوسفند کرماني 

 هئارا 2در جدول کامل حداکثر نسل، نسل کامل و معادل نسل 

حداکثر نسل و نسل کامل به ترتیب به معني  شده است.

حداکثر تعداد نسل و تعداد نسل کاملي است که رديابي شده 

دهد که میزان همخوني به ازاء هر مي است. اين جدول نشان

درصد و در نسل  17/0نسل در حداکثر نسل و معادل نسل 

درصد بدست آمد. در دوره زماني مطالعه شده  11/0کامل 

تقريباً يک نسل وجود داشت و نرخ همخوني به ازاي هر نسل 

نیز پايین و کمتر از يک درصد بود. همچنین بیشترين اندازه 

رأس مشاهده شد  45/464حداکثر نسل با موثر جمعیت در 

 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  يبه ازا همخونيمیزان 

 )درصد(

17/0 11/0 17/0 

 26/297 10/291 45/464 جمعیت  مؤثراندازه 

 

اندازه مؤثر جمعیت )     
eN کلیدي( به عنوان يک پارامتر ،

نشان دهنده  ،ژنيتصادفي علاوه بر نشان دادن میزان رانش 

و اين موضوع در  باشديک جمعیت نیز ميء قامیزان ب

اي در معرض انقراض هها و نژادهاي حفاظت از گونهبرنامه

جمعیت مؤثر اندازه در اين پژوهش  .گیردمورد توجه قرار مي

 284نژاد کرماني با استفاده از روش افزايش همخوني فردي 

 ،يبلوچگوسفند ي نژادها در پارامتر نياشد. برآورد رأس 

 ،71 ،50 ،134 بیترت به مرخز بز و ماکوييو  يزند ،يافشار

پور و شیخلو، طهمورث)ه است شد گزارشرأس  206، 216

شیخلو ؛ 2010؛ غفوري کسبي، 2012غفوري کسبي، ؛ 2011

اندازه . (1391چوپلو و همکاران، ؛ نادري1392و همکاران، 

 کمتري کرمان نژاد به نسبت نژادها نيا همه درجمعیت مؤثر 

و  افراد نیب يشاونديخو رابطه زانیم ،تیجمع کاهش با. بود

 کاهش سبب امر نيا که ديابيمخويشاوندي افزايش  زشیآم

 کاهش باعث جهینت در وي همخون شيافزا، تیجمعمؤثر  اندازه

 ومؤثر  انتخاب منظور به. شوديم تیجمع دري کیژنت تنوع

ي( مانزنده وي بارور مانندي )ستگيشا کاهش ازي ریجلوگ

( 1998ر جهاني )سازمان خواربا نده،يآ نسل در واناتیح

را  50 و حد بحراني 100با  ت برابریجمعمؤثر  اندازه حداقل

مؤثر رسد که در مقايسه اندازه به نظر مي. استکرده  هیتوص

هاي مختلف بايد ساختار جمعیت را نیز در نظر گرفت. جمعیت

 نژادهاحد بحراني کمتر باشد اين از ت یجمعمؤثر  اندازهاگر 

فائو ) دشونيم محسوب انقراض در معرضي هاتیجمع جزو

 نياي کیژنت ريذخا حفظ براي مناسبراهکار  ارائه .(1998

 اصلاح علمم در هم حثابم از زین انقراض در معرض ينژادها

 .باشديم نژاد

ژن در منشأ دست آمده از تحلیل احتمال پارامترهاي به     

در اين مطالعه تعداد کل نشان داده شده است.  3جدول 

گذار به ترتیب گذار و تعداد مؤثر حیوانات بنیانات بنیانحیوان

رأس برآورد شد که اين مقادير از برآوردهاي  209و  406

( بیشتر است. اين محققین اين 2011پور و شیخلو )طهمورث

 80 و 347دو پارامتر را در گوسفندان نژاد بلوچي به ترتیب 

ز اين دو ( نی1392رأس گزارش کردند. شیخلو و همکاران، )

رأس  46و  228پارامتر را در گوسفندان نژاد ماکويي به ترتیب 

 واناتیح از يبرخ يفراوان است ممکنگزارش کردند. 

 توانایح گريد از شتریب بعد نسل نتاج جاديا در گذارانیبن

 واناتیح نياتا  شوديمحالت موجب  ني. اباشد گذارانیبن

 داشته تیجمع يژن مخزن بر نيريسا به نسبت شتريیب سهم

 يکسان مشارکت گذارانیبن واناتیح که يصورت در. باشند

 کل تعداد باگذار تعداد مؤثر حیوانات بنیان باشند داشته

یوانات تعداد مؤثر ح .شد خواهد برابر گذاربنیان واناتیح

ها تا زماني که شرايط به طور جدي گذار در طول نسلبنیان

گذار ننیابتر تعداد مؤثر حیوانات تغییر نکند ثابت است. از پارام

شود )بويچارد ها استفاده ميبراي تفسیر تغییرات اخیر جمعیت

 (. 1997و همکاران، 
 

 دست آمده از تحلیل احتمالهبپارامترهای  – 3 جدول

 ژن  منشأ 
 مقدار مورد

 406 (f) گذارکل حیوانات بنیان تعداد

)گذار بنیان حیوانات مؤثرتعداد 
ef) 209 

)گذار بنیانژنوم حیوانات  مؤثرتعداد 
gN) 144 

)گذار غیربنیانژنوم حیوانات  مؤثرتعداد 
nef) 454 

اجداد )  مؤثرتعداد 
af) 73 

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  144کرماني مورد مطالعه 

زندي و شیخلو و ( در گوسفند نژاد 2010غفوري کسبي )

تر ( در گوسفند نژاد ماکويي است. اين پارام1392همکاران )

رأس  36و  41در جمعیت گوسفند زندي و ماکويي به ترتیب 

 واناتیح ژنوممؤثر  تعدادگزارش شده است. کمتر بودن 

تواند نشان مي گذارانیبن واناتیحمؤثر  تعداد از گذارانیبن

 .شدباي تصادفي کیژنت انشر اثر دري آلل تنوع کاهشدهنده 

گذار کوچکتر نشان همچنین تعداد مؤثر ژنوم حیوانات بنیان

هاي حیوانات دهنده اين است که سهم کمتري از ژن

 گذار در جامعه وجود دارد. مشخص است که هرچه اندازهبنیان

ت مؤثر جمعیت کوچکتر باشد، کاهش تعداد مؤثر ژنوم حیوانا

ان، بود )بويچارد و همکار تر خواهدگذار در طي زمان بیشبنیان

1997 .) 

گذار پارامتر ديگر تعداد مؤثر ژنوم حیوانات غیربنیان     

(
nefباشد که فقط اثر رانش ژني بعد از نسل پايه را ( مي

توان دلیل کاهش کند. با استفاده از اين پارامتر ميمحاسبه مي

ژنتیکي در يک جمعیت را مشخص کرد. در  تنوع

کهصورتي
e nef f  باشد رانش ژني تجمع يافته بعد از نسل

پايه و اگر 
e nef f  باشد مشارکت نامساوي حیوانات

ترين دلیل کاهش تنوع ژنتیکي در جمعیت گذار مهمبنیان

(. در جمعیت 1391رود )رجبي مرند و همکاران، شمار ميبه

مطالعه شده مقدار
nef   بود که بیشتر   454در کل دوره

از
ef دهد مشارکت نامساوي حیوانات باشد که نشان ميمي

ترين دلیل کاهش تنوع ژنتیکي در جمعیت گذار مهمبنیان

 است. 

که اين  دشبرآورد رأس  73جمعیت اين اجداد مؤثر تعداد      

 استه برآورد شدرأس  74نژاد زندي گوسفندان شاخص در 

در اين  داد کل اجدادتعاز طرفي (. 2010کسبي، غفوري)

دهنده مشارکت  نشان همحاسبه شد کرأس  590مطالعه 

رأس  73 فقطباشد. به اين معني است که نامتعادل اجداد مي

طبق  .نداهداشت نقش ندهيآ نسل تیجمعايجاد  در اجداد از

(، تفاوت بین تعداد مؤثر اجداد 2003نظر گوتیرز و همکاران )

ر شجره را نشان دهد و همیشه تواند وجود تنگه ژنتیکي دمي

گذار است. مساوي يا کوچکتر از تعداد موثر حیوانات بنیان

درصد تنوع ژنتیکي جمعیت مورد  50تعداد اجدادي که 

که اين پارامتر به  بودرأس  26گرفته است منشأ مطالعه از آنها 

نژاد زندي در ( 2010غفوري کسبي )نتیجه حاصل از پژوهش 

  .بودگزارش شده س رأ 28که  استنزديک 

گذار به تعداد مؤثر حیوانات نسبت تعداد حیوانات بنیان     

گذار در گذار بیانگر مشارکت نامتعادل حیوانات بنیانبنیان

اد ايجاد جمعیت مورد مطالعه و استفاده بیشتر از برخي افر

ؤثر نسبت تعداد مباشد. نسبت به بقیه، در انجام تولید مثل مي

 51/0گذار گذار به تعداد کل حیوانات بنیانحیوانات بنیان

 2010کسبي )هاي غفوريمحاسبه شد. اين نسبت در پژوهش

پور و ، طهمورثدر گوسفندان زندي و افشاري (2012و 

و گوياک و همکاران در گوسفندان بلوچي ( 2011شیخلو )

 23/0، 16/0، 14/0به ترتیب نژاد زالدا در گوسفندان ( 2003)

ش شده است. مقدار اين نسبت در پژوهش حاضر گزار 24/0و 

هاي اين محققین بزرگتر است. هرچه اين نسبت از گزارش

تر حیوانات کوچکتر باشد نشان دهنده مشارکت نامتعادل

ز اگذار در ايجاد جمعیت مورد مطالعه و استفاده بیشتر بنیان

  برخي افراد نسبت به بقیه در فرايند تولیدمثل است.

ه نسل جمعیت گوسفندان کرماني 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 

 7 99/3 183 16/4 ( mml) پسر –پدر 

 52 28/4 241 37/4 ( mfl) دختر –پدر 

 10 97/4 276 43/4 ( fml) پسر –در ما

 192 56/4 562 33/4 ( ffl) دختر –مادر 

 33/4 1262 50/4 261 کل

 * افراد سهیم در تولیدمثل ** کل افراد

 

سال  5/4 گوسفند کرماني جمعیتاين  فاصله نسلمتوسط 

که از فاصله نسل گوسفندان بلوچي ايستگاه  ست آمددهب

و گوسفندان افشاري آباد مشهد پرورش و اصلاح نژاد عباس

متوسط فاصله ( 2011)پور و شیخلو رثوطهم. است بیشتر

و غفوري کسبي سال  33/3بلوچي  اننسل را در گوسفند

گزارش سال  55/3 در گوسفندان افشاري را ( آن2012)
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جفتگیري در گله بستگي فاصله نسل به روش انتخاب و کردند. 

اند ناشي از جايگزيني زودتر توتر ميوتاه. فاصله نسل کدارد

مديريت لذا با بکارگیري  .افراد نر و ماده در گله باشد

و استفاده از والدين جوانتر براي تولید مثل و تولیدمثلي بهتر 

. دکوتاهتر کرتوان فاصله نسل را در گله ايجاد نسل آينده مي

ت مورد نظر در واحد زمان اصفکاهش میزان پیشرفت ژنتیکي 

)فالکونر و  تر بودن فاصله نسل استي طولانيپیامد اصل

 انتخابدر مسیرهاي مختلف فاصله نسل . (1996کي، 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 کرماني اين جمعیت در د که ادنشان حاضر 

 نتاج است -تر از مسیر پدرنتاج طولاني -مسیر مادرنسل در 

، پايوا و (2011پور و شیخلو )طهمورث پژوهشکه با نتیجه 

. مشابه است( 2012و غفوري کسبي ) (2011همکاران )

تواند به اين نتاج مي -تر بودن فاصله نسل در مسیر پدرکوتاه

ده دلیل باشد که پدرها زودتر از مادرها در گله جايگزين ش

میانگین افراد در محاسبه در نظر گرفته شوند اگر همه باشند. 

در گوسفند کرماني برگزيده سن والدين در زمان تولد فرزندان 

( 2011برآورد پايوا و همکاران )برآورد شد که نزديک به  33/4

در زمان تولد میانگین سن والدين است. اين پژوهشگران 

در نژاد گوسفند کل افراد فرزندان را با استفاده از اطلاعات 

 .کردندگزارش سال  4سومالي 

توان به عنوان نسبتي از ميرا ضريب همخوني يک فرد      

مشترک مشابه  جايگاهاي ژني حیوان که به لحاظ داشتن جد

همخوني وقتي ايجاد مي شود که دو . هستند، تعريف کرد

د و دو فرد وقتي خويشاون حیوان خويشاوند با هم آمیزش کنند

فالکونر و )هستند که در شجره خود داراي جد مشترک باشند 

 روند مطالعه ژنتیکي، مديريت ديدگاه از .(1996کي، مک

 نسل در موجود همخوني از مهمتر خیلي همخوني افزايش

توزيع ضرايب (. 1996کي، فالکونر و مک) باشدمي کنوني

از کل افراد همخوني جمعیت مورد مطالعه نشان داد که 

درصد افراد همخون بودند و اين  6/1جود در شجره فقط مو

 72همچنین قرار داشتند.  1383تا  1380هاي افراد در سال

 05/0از مساوي يا کمتر درصد افراد همخون، ضريب همخوني 

جمعیت غیرهمخون در درصد افراد  98تقريبا وجود داشتند. 

اين  دهنده پايین بودن میزان همخوني درنشان ،مورد مطالعه

 همخوني محاسبه شده در جمعیت انگینمی. جمعیت است

و درصد  09/0 در بین کل افراد گوسفند کرماني مورد مطالعه

راشدي  .دست آمدبهدرصد  3/5در بین افراد همخون 

 ( با مطالعه در گوسفند1392صحرايي و همکاران )ده

( در گوسفند 1391بیناباج و همکاران )بحري ،بختیاريلري

( در گوسفند مغاني 1391و همکاران ) بابائیانل و غلامگقره

 52/1 ،94/0 میانگین ضريب همخوني کل جمعیت را به ترتیب

درصد و میانگین ضريب همخوني افراد همخون را به  51/0و 

شیخلو و درصد گزارش کردند.  74/1و  15/4 ،4/2 ترتیب

( میانگین ضريب همخوني کل جمعیت را در 1390همکاران )

در  پارامتراين درصد گزارش کردند.  95/1سفندان بلوچي گو

 46/1زندي نژاد گوسفند ( در 2010گزارش غفوري کسبي )

همانطور که مشخص است، میانگین . استگزارش شده درصد 

ضريب همخوني کل جمعیت و افراد همخون در گوسفندان 

هاي ارائه شده در ساير نژادهاي کرماني مورد مطالعه از گزارش

با اينکه میانگین باشد. ميو بیشتر کمتر به ترتیب خل کشور دا

ضريب همخوني افراد همخون در مطالعه حاضر بیشتر از 

هاي موجود در ساير نژادهاي داخل کشور است ولي گزارش

درصد  6/1درصد افراد همخون اين جمعیت بسیار کم و فقط 

وجود همخوني در از کل افراد اين جمعیت همخون بودند. 

هار سال آخر اين پژوهش ناشي از جفتگیري افراد خويشاوند چ

 سالیانه همخوني افزايش از طرفي میزان در اين جمعیت است.

 فاصله چند هر. قرار گیرد نسل فاصله تحت تاثیرتواند مي نیز

 افزايش سال نیز در همخوني افزايش میزان باشد، کمتر نسل

 (. 1996کي، )فالکونر و مک ابديمي

 2هاي مختلف در شکل متوسط رابطه خويشاوندي در سال     

دهد که متوسط اين شکل نشان مينشان داده شده است. 

داراي روند  1375تا سال  1372رابطه خويشاوندي از سال 

به کمترين میزان  1375که در سال کاهشي است به طوري

داراي  1383تا  1375رسیده است. از سال  004/0خود 

طورکلي داراي ي و کاهشي مختلفي است ولي بهتغیرات افزايش

روندي تقريبا افزايشي است. متوسط رابطه خويشاوندي در 

رسد. متوسط مي 05/0به بیشترين مقدار خود  1383سال 

رابطه خويشاوندي کل حیوانات در جمعیت گوسفند کرماني 

 درصد محاسبه شد. 69/0
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 مختلفهاي بطه خويشاوندي در سالمتوسط را -2 شکل

     

هاي در پژوهش حاضر روند رابطه خويشاوندي در طي سال

ش مختلف نیز مورد بررسي قرار گرفت. براي اينکار با براز

 ايشتابعیت متوسط رابطه خويشاوندي بر سال تولد، میزان افز

 سالانه رابطه خويشاوندي در گوسفندان کرماني تعیین شد.

 يکرماندر گوسفندان رابطه خويشاوندي سالانه  روند افزايش

  درصد در سال برآورد شد. 26/0مورد مطالعه 

بیني تباري حیوانات در يک جمعیت، پیشمتوسط هم     

باشد. به همین دلیل کننده متوسط همخوني نسل آينده مي

تواند براي برآورد اندازه موثر جمعیت مفید اين پارامتر مي

تباري بالا در يک ن تنوع ژنتیکي باعث همباشد. پايین بود

شود و به دلیل کاهش واريانس بین افراد در درون جمعیت مي

يک لاين، منجر به کاهش پاسخ به انتخاب خواهد شد )فالکونر 

اي خوب از تنوع تباري اندازه(. متوسط هم1996کي، و مک

گذار و هم اثرات ژنتیکي است که هم اثرات حیوانات بنیان

تباري (. متوسط هم1995دهد )لیسي، نش ژني را نشان ميرا

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 کرماني مورد مطالعه بیشتر مي

(. آمیزش بین افراد 2012کسبي ؛ غفوري2010کسبي فوري)غ

تباري در خويشاوند در يک جمعیت بسته، سبب تجمع هم

تباري افزايش شود. يکي از آثار همهاي آينده مينسل

تباري در يک هموزيگوستي و کاهش هتروزيگوتي است. هم

جمعیت، باعث کاهش واريانس ژنتیکي در داخل يک فامیل يا 

ها يا و باعث افزايش واريانس ژنتیکي بین فامیل يک لاين

تواند آسیب جدي تباري ميشود. همچنین وجود همها ميلاين

به رشد، تولید، سلامتي، باوري و بقاء بزند )بیجما و همکاران، 

سبب تأثیر بر روي برخي  تباريهماين  بر (. علاوه2001

مثل  صفات نظیر کیفیت گوشت به میزان کم و بعضي ديگر

شود )فالکونر و بازده تولید مثل به میزان قابل توجهي مي

( گزارش کردند که به 1999آنالا و همکاران )(. 1996کي، مک

 15و  13، کاهشي معادل تباريهمازاي يک درصد افزايش 

گرم در وزن تولد و شیرگیري گوسفندان نژاد مرينو حاصل 

 شده است.

 

 گیرینتیجه
دهد که ژن نشان مي أاحتمال منشنتايج حاصل از تحلیل 

گذار و اجداد اصلي در ايجاد میزان مشارکت حیوانات بنیان

جمعیت کنوني به علت اجراي برنامه انتخاب، نامتعادل شده 

باعث کاهش تنوع ژنتیکي جمعیت موجود در مقايسه با  که

نسبت تعداد مؤثر حیوانات  گذار شده است.حیوانات بنیان

گذار در اين پژوهش اد کل حیوانات بنیانگذار به تعدبنیان

هاي مربوط به ساير نژادهاي گوسفند در گزارشنسبت به 

دهد که نشان مي)نژادهاي بلوچي، زندي و افشاري( کشور 

گذار باعث کاهش تنوع گرچه استفاده نامتعادل حیوانات بنیان

است شده جمعیت گوسفندان کرماني مورد مطالعه ژنتیکي در 

نسبت از نظر تنوع ژنتیکي در وضعیت بهتري معیت اين جولي 

پايین بودن میزان همخوني همچنین  .باشدميبه ساير نژادها 

مديريت تولیدمثلي نسبتاً دهنده جمعیت مورد مطالعه نشاندر 

 است.در اين جمعیت 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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