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 چکیده

 صحت شجره و اطمینان از درستی روابط بین افراد، ازجمله عوامل مهم تاثیرگذار در ارزیابی صحیحزمینه مطالعاتی: 

راس گوسفند گوسفندهای آمیخته به 32آزمون انساب در  هدف از مطالعه حاضر، انجام هدف:  .باشدژنتیکی گوسفند می

 در شجره روابط: روش کارباشد. پنج نشانگرهای ریزماهواره با استفاده ازروش تکثیر مولتیپلکس پی سی ار می  کمک

 چهار تعداد آن در که شد بررسی تبریز دانشگاه پوشان خلعت تحقیقاتی ایستگاه در شده داده پرورش آمیخته های بره

 افزار  های خام مولکولی با استفاده از نرمهای توصیفی دادهآماره .شدند ژنوتیپ تعیین  مربوطه نتاج 28 همراه به قوچ

POPGENE  افزار با استفاده از نرمشاخص قدرت تشخیص ترکیبی و  CERVUS نتایج مطالعه  نتایج:گردید. محاسبه

کاندید مورد استفاده سطح بالایی از تنوع ژنتیکی و چندشکلی را بروز های ریزماهواره  حاضر نشان داده که جایگاه

باشد. های  بعدی در آزمونهای انساب میای پیش شرط ادامه تجزیه و تحلیلدادند. در واقع حصول چنین مشاهده

کارایی این  برآورد گردید که بر 99/0همچنین از مجموع این نشانگرها، شاخص قدرت تشخیص ترکیبی در آنالیز انساب 

 نتایج مشاهده اساس : برنتیجه گیری نهاییمجموعه در آنالیز انساب و تشخیص هویت در این جمعیت اشاره داشت. 

 و پدر از مندلی آلل ردیابی برای قدرتمند ابزارهای بعنوان یکی از تواند می ریزماهواره نشانگر رسد می نظر شده، به

 در جمعیت های دو رگ مورد استفاده قرار گیرد.شجره  دقت بررسی برای فرزندان به مادر
 

 دورگ گیریای، نشانگر ریزماهواره، آزمون انساب، اشتباهات شجره: ی کلیدیگانواژ

 
 مقدمه

 اصلاحدر  عمدهمحورهای تحقیقاتی  درکشورمان ایران،

 ژنتیکی پارامترهای برآورد به توانمی را گوسفند نژاد

ارزیابی  مختلف، صفاتو تخمین وراثت پذیری 

 اصلاح هایایستگاهصفات اقتصادی در  روندژنتیکی

 مختلف،بومی و وارداتی  نژادهای بین گریآمیخته نژاد،

 بهبودهای علمی روش انتخاب،مناسب  معیار تعیین

و دیدگاه  مولکولی ژنتیکابزار از استفاده و لاشهکیفیت 

در  ،در این راستانمود.  خلاصهنوین انتخاب ژنومیک 

های انتخاب بر اساس رکورد فنوتیپی، دلیل اصلی روش

احتمالا  را انتظار مورد ژنتیکی پیشرفتدستیابی به  عدم

 معیارفقدان  اصلاحی، اهداف نبودن مشخص به توانمی

 گیریرکوردنبود اعتبار و صحت  انتخاب،مناسب 

و روابط  شجرهبعضا ثبت نادرست وصفات تولیدی 

 (. وطنخواه) دادنسبتحیوانات 
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ی بهترین رویهاصلاحی، پر کاربرد های از جمله روش

به میزان است که  (BLUP)بینی نااریب خطی پیش

ها مورد استفاده بینی ارزش ژنتیکی دامزیادی در پیش

از آنجایی که در (. 1996)مرود  استقرار گرفته 

استفاده در شجره تمام اطلاعات موجود  BLUPروش

ورد دقیقتری آشود در مقایسه با روشهای دیگر بر می

های مدل دام ارزیابیپایه و اساس  را ارائه داده است.

تمام روابط ژنتیکی شناخته شده بین حیوانات مبتنی بر 

پیش فرض  (.1975)هندرسون  است موجود در محاسبه

ها و روابط شجرهثبت مراحل که تمام این مدل اینست 

بنابراین به طور دقیق ثبت شده است. موجود در آن 

خطا  مشکوک بهشجره اطلاعات ثبت شده در زمانی که 

-اطلاعات خویشاوندان استفاده شود، برآورد یا ازباشد 

های ارزیابیو پیامد آن نتایج شده های این رویه اریب 

تر آهستهپیشرفت ژنتیکی روند ژنتیکی با دقت کمتر و 

 .می باشد معمولنسبت به حالت 

گزارش ( a,b 1970ون ولک )در تحقیقات گاو شیرده 

-می ، انساب گاوهای نرناصحیح در فایل شجرهکه کرد 

پذیری، ارزیابی های وراثتبرآورد یتواند باعث اریب

ناصحیح های گاو نر و برآوردژنتیکی با صحت پایین 

صحت لذا پیشرفت ژنتیکی حاصل از انتخاب شود. روند 

تواند نقش بسزایی در تعیین می شجرهثبت اطلاعات 

که خطاهای ارزش اصلاحی داشته باشد به طوریتی آ

بر اساس این دهد. دقت انتخاب را کاهش میای شجره

موجود در  اطمینان از ثبت درست روابط والدینمنطق، 

بینی ارزش پیشبرای ماتریس روابط خویشاوندی 

، ضروری است.  شناسایی افراد گاوهای نرژنتیکی 

گام اولیه   نو کنترل والدیسهیم در ایجاد شجره 

ی مطالعهدر کارآمد ژنتیکی دیریت ضروری در م

باشد. بنابراین ثبت صحیح والدین می  های دامی جمعیت

ی اصلاحی های اصلاحی به منظور اجرای یک برنامهگله

بطور خلاصه  م حیوانات مزرعه لازم است.موثر در تما

ی سه منبع عمده استنتاجات حاصل از مقالات مرتبط ،

را به ی مزرعههویت حیوانات شناسایی  درخطا بروز 

ها، دامنزاع شناسایی به علت  پلاکشدن  مفقودترتیب 

ی برخی از بینی نشدهشحصار نامناسب و ورود پی

ها با میش ثبت نشدههای مجاور و آمیزش آغلبه ها قوچ

خطاهای کاربری و انسانی در هنگام ثبت و در نهایت 

)کریستین و همکاران  روابط حیوانات اشاره کرد

1982 .) 

اطمینان و کنترل  روشی ساده برای ،آزمون انساب

. این استای ثبت شده صحت اطلاعات شجره مجدد

نشانگرهای پروتئینی و آزمون پیش از این با استفاده از 

، در صورتی که در گرفتههای خونی صورت گروه

یا تعیین   DNAهای مبتنی برآزمون 90اواسط دهه 

 (.2009)ریوجس وهمکاران  ژنوتیپ  جایگزین آن شد

استفاده همزمان از چندین نشانگر ژنتیکی به نام 

های دسترسی به قابلیت اطمینانی در حدود ریزماهواره

نیا ی یین شجره را ممکن ساخت )امیربرای تع 99%

های تکراری دارای توالیدر واقع (. ریزماهواره 1389

)بویان و  نوکلئوتید هستند 6تا  1های با طول ردیف

-توان به چندمزایای این نشانگرمی(. از 2010همکاران

شکلی بالا، همبارز بودن، پراکندگی یکنواخت در ژنوم و 

 اشاره نمود.کار کردن آسان با نشانگر ریزماهواره 

و استاتر  1توان به الل نولمعایب این نشانگر نیز می

 اشاره نمود.  ،2باند

بنابراین هدف از مطالعه حاضر آزمون انساب در 

جمعیت گوسفندهای آمیخته به کمک نشانگرهای 

های ژنتیکی مورد بررسی شامل ریزماهواره در  ترکیب

مرینوس  × بلوچی، مرینوس و بلوچی، مغانی ×قزل 

 .باشدمی

 

 ها مواد و روش

گوساافندان در حااال حاضاار ماااده آزمایشاای مطالعااه 

دانشاگاه  پوشاان خلعاتتحقیقااتی ایستگاه  پرورش در 

 ازروش  DNAاسااتخراج انجااام برای.کااه تبریااز بااود

                                                           
1-Null Allele  

2-Sututerr band 
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 خااون μL15درابتاادا. اساات شااده اسااتفاده جوشاااندن

 شدومیلی متر  2در  2شعاع بهFTA ®کاغذهای برروی

           کاغااذهای سااپس. شااده اساات خشااک اتااا  دمااای در
®FTA میلاااای 200 باربااااا 2 را خااااون حاااااوی 

 دقیقااااه 15 ماااادت بااااه FTA®لیاااااترازبافرخالص

 میلای 200 از بعدبااساتفاده درمرحله. شد شستاشوداده

 PH=8بااا1MmTris-HCL  شااامل) TE-1لیترازبااافر

 5 مدت به بارآنرا 2 برای( PH=8باMm EDTA  0/1و

 اتاا  آنرادردماای مرحله ودرآخرین شستشوداده دقیقه

باااا اساااتفاده از  DNAهاااای غلظاااتکردیم. خشاااک

گیاری نانوگرم انادازه 260اسپکتروفتومتر در طول موج 

هاای میکروسااتلیت باه  توصایه جایگاه 5انتخاب    شد.

در این مطالعه، در  صورت گرفت. FAOانجمن ژنتیک و 

  poolingقدم اول برای تشخیص چناد شاکلی از روش 

و بعد تاییاد چندشاکلی اساتفاده از روش ماولتیپلکس و 

صورت گرفت این  تکثیر گروهی جایگاهها در یک واکنش

روش، روش توصیه شده و بسیار مناسب برای کااهش 

باشاد، مبنای هاا مایت، هزینه و انتخاب نهایی جایگاهوق

ایان اسات کاه در یاک غلظات مسااوی  pooling روش 

DNA 4-5  حیوان را با یکدیگر مخلوط  کردیم و ساپس

باناد را نشاان دادناد  5 -3های که تعاداد حاداقل جایگاه

هاای در مناسب برای تعیین ژنوتیپ اختصاصی جمعیت

ایاان کااار سااایز دقیااق  نظاار گرفتااه شااد.  پااس از انجااام

ها یادداشت شد و سپس دمای اتصال هر جایگااه جایگاه

و توالی هر دو آغازگر هر جایگاه تعیاین گردیاد. شاایان 

ذکر است که توالی آغازگرهای هر جایگاه برای اجتنااب 

هااا و ساااختارهای ثانویااه از اثاارات متقاباال بااین تااوالی

مااتیکی افزارهاای بیوانفورمزاحم، تکثیار از طریاق نارم

انتخااب  Multiplxingبررسی و بهترین کاندیداها برای 

ی که حاداقل دامناه بانادی ی ریزماهواره اهاجایگاه شد.

جفت باز باا هام فاصاله داشاتند مناساب بارای  30آنها 

ا آغازگرهابنادی بادون اساتفاده از نشااندارکردن گروه

 های مختلف نشاندار شد.انتخاب و با رنگ

 25باارای انجااام واکاانش زنجیااره پلاای مااراز  حجاام 

 ،2MgCl  mM 5/1،mMdNTP 2/0میکرولیترشااامل 

mM01/0 ( ازهرکدام از آغازگرهاResearch Biolab)، 

   Tag DNAواحاد از 2/0ژناومی و  DNAنانوگرم  50

polymerase (انجام شاد. واکانش )هاای شرکت پرومگا

PCR  و قابل در دستگاه ترموسایکلر که کاملا اتوماتیک

ریزی است، انجام شد. با توجاه باه اینکاه یکای از برنامه

معایااب تعیااین ژنوتیااپ میکروساااتلیت باناادهای غیاار

ها در اختصاصی است و همچنان نیاز داریم همه جایگاه

Multiplx PCR  با یک برنامه اجارا شاوند در ایان جاا

گردید که  Touch down   PCRبرنامه  یطراحاقدام به 

ی آغازین واسرشت شادن یک مرحله مل جزییات ان شا

 94ی چرخاه 10دقیقه،  3ی سانتیگراد برای درجه 94در 

ی درجااه )کاااهش یااک درجااه 65ثانیااه(،  45درجااه )

 72ثانیااه( و  60سااانتیگراد بااه ازای هاار چرخااه باارای 

ی چرخه 25ثانیه( و به دنبال آن  45ی سانتیگراد )درجه

 ی ساانتیگراددرجه 55ثانیه(،  45) ی سانتیگراددرجه 94

ثانیاه( و یاک  45ی ساانتیگراد )درجاه 72ثانیه( و  120)

ی درجااه 72ای در دقیقااه 10ی بسااط گرمااایی مرحلااه

. برای تعیین صحت قطعه تکثیر یافته بعاد سانتیگراد بود

 8اساتفاده شاد. مقادار   %4، از ژل متافر آگاارزPCRاز 

از  میکرولیتر 2با  PCRمیکرولیتر از هر نمونه محصول 

باه بعاد  3هاای بافر بارگذاری مخلوط کرده و در چاهک

میکرولیتار از  3هاای اول مقادار ریختاه شاد. در چاهاک

میکرولیتاار از نمونااه  8سااایز مااارکر و در چاهااک دوم 

ها ( ریختیم. بعد از انتقال نمونهDNAکنترل منفی )بدون 

به چاهک، دستگاه الکتروفورز را روشن کردیم. ولتاژ را 

ولت تنظیم کاردیم و نهایتاا مادت زماان ماورد  65روی 

ساعت است کاه زماان  3تا  2استفاده جهت الکتروفورز 

 به اندازه باندها وابسته بود. 
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 مرینوس)پایین( ×بلوچی  ×مرینوس)بالا( و قزل  ×مغانی  ×های ژنتیکی گوسفندان بلوچی فنوتیپ ترکیب -1شکل 

 

 ها همراه با توالی آغازگرهای  استفاده شده برای هر جایگاه مشخصات جایگاه -1جدول

 جایگاه
 دامنه اندازه آللی 

 ) جفت باز(
 (´3→´5توالی پرایمر )

ILSTS004 120 - 100 F: CTTAAAATCTGTCTTTCTTCC 

R: TAGTGTGTATTAGGTTTCTCC 
CSSM004 220 – 196 F: ATGCGTCCTAGAAACTTGAGATTG 

R:GAAATCATCTGGTCATTATCAGTG 
BM1312 119-105 F:CCATGTGCTGCAACTCTGAC 

R:GGAATGTTACTGAACCTCTCCG 

BM148 270-150 F:AGGCACAGTACCACCCCTC  

R:CTCAGCCTCAGCACCATG 

CSSM032 270-97 F:TTATTTTCAGTGTTTCTAGAAAAC 

R:TATAATATTGCTATCTGGAAATCC 

 

 آنالیز آماری

افازار های آللای و ژناوتیپی از نارمبرای برآورد فراوانی

POPGENE  ( اسااتفاده شااد ) یااه و 31/1)نسااخه ی

ها به ازای های آللی و تعداد آللفراوانی (.1999همکاران 

های مشااهده ی مستقیم از ژنوتیپهر جایگاه با محاسبه

-هتروزیگوتی، محتاوی اطلاعاات پلایشده برآورد شد. 

-مورفیساام و احتمااالات حااذف بااا اسااتفاده از ناارم

 مارشااال و همکاااران، 3)نسااخه ی  CERVUSافاازار

نساابت ژنوتیااپ هتروزیگااوت بااا محاساابه شد.( 1998

 ی زیر محاسبه شد:استفاده از رابطه
2

11
1

i

n
pph  

 

لل در بین مجموع آین امp: فراوانی ipکه در این رابطه 

( از PICمحتوی اطلاعات پلی مورفیسم)ها است.للآ
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ی زیر به دست آمد:رابطه
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، احتمال اینکه یک فرد انتخاب شده به 3قدرت کنار گذاری

صورت تصادفی از جمعیت باه عناوان والاد ممکان یاک 

حیوان بر اساس ژنوتیپ یک والاد و نتااج کناار گذاشاته 

( مااورد 1994و 1997) 4رابطااه ی جامیسااون شااود از

ساازی کاه در نهایات پاس از شابیهمحاسبه قرار گرفت.

آزمون  CERVUSافزار ها، با استفاده از همان نرمداده

-فرزندی میان نمونه -انساب به منظور یافتن رابطه والد

 ها صورت گرفت.

 

 و بحثنتایج 

لل، آ، تعادادسطح محتوی اطلاعاات یاک میکروسااتلایت

، هتروزیگاوتی مشااهده (eH)هتروزیگوتی مورد انتظاار 

 (PIC)مورفیسام ، محتوی دارای اطلاعات پلی(oH)شده 

ی این ماوارد وابساته که همه (PE)گذاری و احتمال کنار

هاا در جمعیات لالآها و توزیع فراوانی ایان للآبه تعداد 

 است در جدول دو نشان داده شده است.

شااده در هاار مکااان در محاادوده اناادازه آلاال مشاااهده 

باشااد. متوسااط گاازارش شااده از مطالعااات قبلاای ماای

هتروزیگوسیتی، محتوی اطلاعات چندشکلی و تعداد آلل 

  2/4و  53/0،  66/0در هر لوکاوس باه ترتیاب برابار باا 

( نیز برابار PEC) گذاری ترکیبیبود. میزان احتمال کنار

برای انجاام باشد که دارای قدرت مناسبی می 0.9999با 

هاای باه ارر رسایده باه باشاد. آلالآزمون انساب مای

در  فرزندان در تماامی ماوارد باا والاد ساازگار بودناد.

مطالعه حاضر از میان موارد مطالعه شاده تنهاا در یاک 

درصد( آزمون شاده خطاهاای  57/3)  مورد از فرزندان

خطاهاای  دامناهاین مقدار کمتار از  شجره وجود داشت.

هاای دامای باا اده شده در دیگار جمعیاتشجره نشان د

 5/15تاا  7/8استفاده از مارکرهای میکروساتلایت باود )

 22تاا  2، 1999، بارنات و همکااران  درصد در گوسافند

                                                           
3Exclusion Power(EPR) 

4Jamieson 

. کاه از جملاه (2002ویسار و همکااران درصد در گااو: 

توجیهااات باارای مشاااهدات متفاااوت را ماای تااوان بااه 

نژاد گوسفندان تفاوتهای ساختاری در ماده آزمایشی و 

مطالعه حاضر، ساختار شجره و تفاوت در گله، تعاداد و 

نوع جایگاههاای میکروسااتلایت و در نهایات تفااوت در 

روش تعیین ژنوتیپ و شرایط الکتروفورز دانست. شکل 

های  های بدست آمده برای یک نمونه را در جایگاآلل -2

مورد مطالعه نشان داده است. هر پیک نشان دهنده یاک 

الل است و وجود دو پیک در یاک جایگااه نشاان دهناده 

 ژنوتیپ هتروزیگوت برای آن فرد در آن جایگاه است

توان بر اسااس روابط ژنتیکی بین افراد در جامعه را می

نامااه و اطلاعااات نشااانگرهای هاار دو اطلاعااات شااجره

ایان  ژنتیکی تعیین نمود. در روش شاجرنامه فارض بار

اساات کااه هیچکاادام از حیوانااات بااا هماادیگر در ارتباااط 

نیستند، که همچنین ممکن است در ثبت اطلاعات اشاتباه 

وجود داشته باشد. نشانگرها روشای بارای پیادا کاردن 

روابط ژنتیکی مناسب میان افراد است که افاراد مارتبط 

های مشاترک به هم نسبت به افراد غیر مرتبط دارای آلل

وابااط میااان هاار دو فاارد را میتااوان بااا هسااتند. پااس ر

های بدست آمده از نشانگرها تخمین زد. باا ایان ژنوتیپ

وجود تعیین  نوع رواباط خویشااوندی تنهاا بار اسااس 

اطلاعات نشانگرها کار آسانی نیست. بارای یاک برناماه 

-اصلاحی موفق و بهبود تولید در صنعت دام به شاجره

سات از والادین نامه دقیق احتیاج اسات. شناساایی نادر

تواند منجر  به کاهش پیشرفت ژنتیکی و زیاان ماالی می

 Cerviniet) بزرگ در مدیریت گله و صنعت گااو شاود

al., 2006 کمترین اشتباه در شناسایی والدین برآورد .)

اناادازد. الگوهااای ژنتیکاای را باایش از حااد بااه خطاار ماای

تواناد روناد درصد مای 11شناسایی نادرست والدین تا 

)  درصد کاهش دهد 11-15ژنتیکی برای صفات شیر را 

ای ممکان (. اشاتباهات شاجره2001بانوس و همکااران 

)روت و  های انتخااب انعکااس یاباداست که در شاخص

(. متاساافانه 2004: پریبیاال و همکاااران 2006همکاااران 

ای از تلقاایح مصاانوعی در دام باعااث کاااربرد گسااترده
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است بنابراین، بررسی نامه شده افزایش خطاهای شجره

از طریق آزماون انسااب بارای رسایدن باه  هشجره نام

ناماه شاجرهپیشرفت ژنتیکای بهیناه در دام لازم اسات. 

-نادرست یک مشکل شایع در صنعت دام است و شجره

نامه پدری اشتباه تاثیر منفی قابال تاوجهی در ارزیاابی 

ژنتیکاااااای ملاااااای و باااااارآورد همخااااااونی دارد. 

 

احتمال کنارگذاری  ،محتوی اطلاعات چندشکلیمشاهده شده،  و هتروزیگوستی مورد انتظارشده،  مشاهده تعدادآلل -2جدول

 های مورد مطالعهنشانگر

PE PIC eH oH No جایگاه 

356/0 647/0 707/0 969/0 7 ILSTS004 

325/0 701/0 760/0 844/0 4 CSSM004 

618/0 433/0 512/0 281/0 3 BM1312 

706/0 368/0 469/0 469/0 3 BM148 

555/0 499/0 589/0 719/0 4 CSSM032 

 530/0 607/0 

 

656/0 

 

 میانگین 2/4

eN : ،تعداد الل مشاهده شدهoH ،هتروزیگوستی مشاهده شده :eH محاسبه شده: هتروزیگوستیPIC:  ندشاکلیچمحتاوی اطلاعاات ،

PEاحتمال کنارگذاری : 
 

 
 اینشانگر ریزماهواره Plex-5روش تعیین ژنوتیپ لگوی الکتروفورز مویین برای ا - 2شکل 

(1): ILSTS004 (2):BM1312, (3): CSSM004,(4): RM148,(5):CSSM032 

 

تایید والدین برای انتخاب دقیاق و بهباود ناری پیشارفت 

 .(2007، داد و همکااران 2005پاولاک ) ژنتیکی مهم است

از نشاانگرهای  برخای برای حال مشاکلات PEشاخص 

ژنتیکی در جمعیت است و اغلب در نشانگرهای مولکولی 

گیارد ناماه ماورد اساتفاده قارار مایدر بررسی شاجره

والدی، متوسط احتمال  PE (.1999لویکارت و همکاران )

-مورد انتظاری است که با اساتفاده از یاک جایگااه پلای

مورفیک، نادرست بودن والد فرضای منساوب شاده باه 
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شود. ایان شااخص باه عنوان والد حقیقی نشان داده می

باه  نیاز جایگاه که این خاودشکلی چند محتوی اطلاعات

شاود، مربوطه مرتبط میللیآهای ها و فراوانیللآتعداد 

بستگی دارد. از احتماالات حاذف چنادین جایگااه امکاان 

( از طریاق ضارب مقاادیر PECترکیبی ) PEی محاسبه

تاابعی از  PECمربوط به هر جایگاه وجود دارد. مقادار 

هااای مااورد آزمااون و همچنااین محتااوی تعااداد جایگاااه

و  PEهار جایگااه اسات. از طریااق چندشاکلی اطلاعاات 

PEC ی جایگاااه در یااک آنااالیز روابااط قابلیاات اسااتفاده

-کای مایژنتی انساابشود. از آزمون ژنتیکی تعریف می

هاا در توان برای شناسایی والد نر نتاج، زمانی که مااده

معرض چندین نر قرار گرفته اند، استفاده نماود. اگرچاه 

هاایی فااکتور تحات تااثیرتواناد تعیین درست والاد مای

-مربوط به آزمایشگاه و اندازه و ترکیاب ژنتیکای گاروه

در . ( 1999لویکاارت و همکااران ) باشادهای پرورشای 

دیگری نیز نشان داده شده است که لازم اسات  مطالعات

 PEبا بالاترین مقادیر  لیتحداقل از پنج مارکر میکروست

درصاد از کال احتماال کنارگاذاری باشاند  97که دارای 

ی باالایی اطمیناان از حاذف برای به دست آوردن درجه

در . ( 2002) جاکااابووا  والااد نادرساات اسااتفاده شااود

کلای  PEای دیگر برای کنترل والدی در گااو یاک مطالعه

برای دو جایگاه میکروستلیت گازارش شاده  88/0برابر 

مارکلوناد و همکااران  .( 1994) اوشاا و همکااران  است

( هشاات جایگاااه میکروسااتلیت را در تساات والااد 1994)

 96/0-99/0برابر  PEبرای به دست آوردن احتمال کلی 

میازان  آنالیز قرار دادند.های مختلف اسب مورد در نژاد

در میان شجره مورد مطالعه تقریباا درصد  57/3اشتباه 

مشابه خطاهای شجره نامه گزارش شدهدر چهاار ناژاد 

( و در 2011لاوروی  درصد 1 – 10) گوسفند در فرانسه

کرافااورد  درصااد5/0 -4/9) هااای گوساافند نیوزلناادگلااه

ویشاار و ) در مطالعااات مختلااف از گاااو ( اساات. 1993

، بااانوس و 2002، بااارون و همکاااران  2002همکاااران 

نری اشاتباه  (1986و گلدرمن و همکاران  2001همکاران 

 4 – 36ای  بااین پیادا شاده بااا نشاانگرهای ریزمااهواره

ساازی مطالعات متعدد در گاو با شبیهوده است. بدرصد

 درصاد  5های واقعی نشاان داد کاه ناری اشاتباه و داده

) ون ولاک  برآورد ارزش ژنتیکی داردر را در کمترین اث

-رود که نری اشتباه شاجرهاز این رو انتظار می(.  1970

( حااداقل تاااثیر را باار درصااد 57/3) ای در ایاان مطالعااه

ارزیابی ژنتیکی داشاته باشاد. نشاانگرهای ریزمااهواره 

مبناای آزمااون انساااب هسااتند باارای تاییااد روابااط 

هاای گیریتخویشاوندی و یا تعیین انساب در مورد جف

، که این روش بارای بسایاری و یا چند نریکنترل نشده 

) دونیس  اند، از جمله سگهای دیگر توسعه یافتهاز گونه

، ( 2007) لیپینسکی و همکاران  ، گربه( 2004و همکاران 

) اناااانمن و ، گااااو( 2001)تاااوزاکی و همکااااران  اساااب

) گلوواتسکی و همکااران  ، بز و گوسفند(2007همکاران 

. برای شناسایی والاد واقعای  ( را می توان نام برد2007

 احتیاااج اساات 0.001گااذاری ترکیباای بااه احتمااال کنااار

هاای حاضار ساودمندی یافته .(2004)شرمن وهمکاران 

های بررسی شده را برای کنتارل والادین میکروساتلایت

 کند.در گوسفند تایید می

 

 نتیجه گیری نهایی

 نشاانگر رسد می نظر شده، به نتایج مشاهده اساس بر 

 قدرتمناد ابزارهاای بعنوان یکی از تواند می ریزماهواره

 بارای فرزنادان به مادر و پدر از مندلی آلل ردیابی برای

شااجره در جمعیاات هااای دو رگ مااورد  دقاات بررساای

 استفاده قرار گیرد.
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Abstract 

BACKGROUND: Pedigree information and phenotypic records are the key features in animal 

genetics and breeding. OBJECTIVES: This study was aimed to investigate and verify pedigree 

relations among 32 crossbred individuals who were genotyped for five microsatellite as one 

multiplex PCR set. METHODS: Pedigree relationships in a crossbred population of lambs reared in Tabriz 

University, Khalatpoushan research station was studied in which four rams were genotyped with 28 

progenies. Four sires and 28 offspring were analyzed. Descriptive statistics of molecular raw data using a 

combination of software POPGENE and power indicator diagnosis was calculated using the software 

CERVUS. RESULTS: The results show that the candidate used microsatellite loci showed high 

levels of genetic diversity and polymorphism. In fact make such an observation precondition for the 

continuation of the analysis that follows is based on parentage tests.  Also, the combined probability of 

exclusion values obtained per all loci in both parentage and identification, analysis was 0.99 that 

indicate the high efficiency of study marker set for parentage and identification test in this 

population. As results this study showed incorrect pedigree in one individual of 28 ones with known 

parental relations. CONCLUSIONS: In conclusion, based on observed outputs, microsatellite 

markers seems could be powerful tools for tracing Mendelian allele from parents to offspring for 

evaluation of pedigrees accuracy. 
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