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 چكيده

هاي مربوط به خود اهميت دارد. با توسعه در كاربردهاي ژنتيك جمعيت، اختصاص افراد به جمعيت
ات قابل ها براي اين مطالع اسنيپتكنولوژي تعيين ژنوتيپ در مقياس وسيع بسياري از نشانگرها از جمله 

 هاي اهلي و ساختار جمعيت سودمند هستند.ها در مطالعه تنوع ژنتيكي داماسنيپكه اين  انددسترس شده
دو اكوتيپ آذري و شمالي با  هاي مناطق مختلفبندي گاوميشهدف اين تحقيق بررسي ساختار و لايه

بود كه براي اين منظور تعداد  هاي معمول بررسي ساختار جمعيتبا روش SNPChip 90 هاياستفاده از داده
هاي آذربايجان شرقي، آذربايجان غربي و اردبيل مربوط به اكوتيپ آذري و از استان گاوميش از استان 258

گيري و تعيين ژنوتيپ شدند. نتايج حاصل از كنترل ژنوميك لايه بندي گيلان مربوط به اكوتيپ شمالي نمونه
-از وجود اختلاط (ساختار ضعيفي) در بين دو اكوتيپ است. پلاتنشان داد كه حاكي  1.056λ=ضعيفي با 

هاي هاي اصلي و مقياس بندي چند بعدي، تفكيك اين دو اكوتيپ و استانهاي حاصل از تجزيه مولفه
-استان نيز نزديكي فاصله ژنتيكي افراد Admixtureمختلف دو اكوتيپ را براساس فواصل انجام داد. روش 

خطاي  k=3پ را نشان داد كه البته افراد خالصي هم در اين بين وجود داشتند و هاي مختلف دو اكوتي
هاي مربوطه بودند و نتايج ها قادر به جداسازي كلي حيوانات به تودهاين روش اعتبارسنجي پاييني داشت.

 .اين تحقيق گوياي ارتباط ژنتيكي نزديك افراد چهار استان مختلف از دو اكوتيپ آذري و شمالي بود
 .MDS ،PCA، گاوميش، 90Kجمعيت، تراشه اسنيپ  لايه بندي هاي كليدي:واژه
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 مقدمه
 عنوان به بومي گياهــان و حيوانــات

 كشور هر اســتراتژيك ذخاير و ملي ســرمايه
 از تكثيرآنها و حفظ و شــوند مي محســوب

. اســت برخوردار بســياري اهميــت و ارزش
 انتخاب ســال زارانه از پــس موجودات ايــن
 و بســيار موانع از گذر نيز و مصنوعي و طبيعي

 محيطي نامساعد شــرايط تمامي بر غلبه با
 و تكثير به و داده ادامه خويش حيات به همچنان

 به نســبت همچنين اندپرداخته نســل ازدياد
 سازگاري محيطي هايمحدوديت از بســياري

ص با افزايش اند. اين مسئله، بخصو كرده پيدا
توليد محصولات دامي و توليد محصولات 

نشده در آينده، لزوم حفظ تنوع ژنتيكي  بيني يشپ
 كه چراهاي بومي را الزامي ساخته است در دام

يك گونه بدون تنوع ژنتيكي كافي قادر به 
ها سازگاري با تغييرات محيطي و مبارزه با انگل

. همچنين مطالعه )Askari et al., 2011( نيست
تنوع ژنتيكي نژادهاي بومي براي حفاظت از منابع 
ژنتيكي ذخاير بومي لازم و ضروري است 

)Mohammadi et al., 2009( . 
حفاظت بايد بر اساس دانش عميقي از 
منابع ژنتيكي نژادهاي خاص باشد، لذا تلاش 
براي شناسايي و تعيين خصوصيات ژنتيكي 
نژادهاي بومي و محلي بسيار اهميت دارد 

)Shojaei et al., 2011 Zamani et al., 2013; ( .
هاي اخير استفاده از نشانگرهاي مولكولي در سال

ها و جهت تعيين تنوع ژنتيكي بين جمعيت
اي يافته شده، كاربرد گسترده حيوانات حفاظت

آمده از اين  دست است. ميزان چندشكلي به
نشانگرهاي ژنتيكي، يكي از پارامترهاي قابل 

هاي مختلف و درك ارزيابي براي مطالعه جمعيت
-تكنيك .هاستژنتيكي بين جمعيت هايتفاوت

هاي ژنتيك هاي ملكولي جديد، به همراه پيشرفت
آماري افق جالب و جذابي را براي انجام 

و تنوع صفات  QTLيابي تحقيقات در زمينه نقشه
. )Abadi et al., 2009(اند مورد نظر گشوده

هاي ايران به دليل سازگاري با محيط، گاوميش
هاي نگهداري ها، هزينهمقاومت در برابر بيماري

پايين و استفاده از ضايعات كشاورزي و مواد 
خشبي كم ارزش، يكي از ذخاير ژنتيكي با ارزش 

گاوميش ايران براساس شرايط . شوندمحسوب مي
-آب و هوايي به سه دسته اصلي تقسيم بندي مي

اكوتيپ آذري (آذربايجان غربي و شرقي)،  شود:
اكوتيپ شمالي (گيلان و مازندران) و اكوتيپ 

در حوزه ژنتيك و اصلاح  خوزستاني (خوزستان).
در نژاد دام، اطلاع از ساختار ژنتيكي جمعيت 

هاي اصلاح نژادي و از اجراي بهتر برنامه راستاي
تر، حفظ  ذخيره ژنتيكي بسيار ارزشمند همه مهم

. از سويي ديگر ساختارهاي زير جمعيتي است
درون جمعيت هاي مورد مطالعه باعث ايجاد 

 Thomas(مي شود  GWASاريب در مطالعات 

and Witte, 2002 Wacholder et al., 2002; ( 
(مخلوطي از افراد از پس بندي جمعيتي و لايه
به دليل ايجاد اشتباه  هاي ژنتيكي متفاوت)زمينه

است، GWAS نوع اول، چالشي براي مطالعات 
ر همگني فرض ب GWASچرا كه در مطالعات 

تواند به آساني جامعه است كه اين فرض مي
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. لايه بندي )Marchini et al., 2004(نقض شود 
جمعيتي ناشي از تفاوت در فراواني اللي زير 

شترك جمعيت ها به دليل تفاوت ژنتيكي جد م
است بخصوص در مطالعات ارتباطي كه باعث 

-ايجاد نتايج اريب مرتبط با صفت مورد نظر مي

. لايه بندي جمعيتي )Price et al., 2010(گردد 
-نسلدارد.  در اين زمينه اشاره به ساختار جمعيت

آوري توالي يابي، باعث ايجاد هاي جديد فن
اي از داده ها براي جوامع دامي مقادير بي سابقه

هاي ژنومي در حوزه ژنتيك شده است و داده
فرصتي براي حل پيچيدگي تاريخچه تكاملي 

ها و بازسازي حتي وقايع تاريخي نادر، جمعيت
در آورند. نتيجه منشا تاريخي پيچيده فراهم مي

ارتباط با انتخاب طبيعي و مصنوعي منجر به 
اختلاف متعدد نژادهاي مختلف كه تنوع فنوتيپي 

-گسترده در طي يك دوره كوتاه زماني نشان مي

استنتاج . )Epps et al., 2013(دهند، شده است 
ساختار جمعيت از نشانگرهاي ژنتيكي، در شرايط 

-گوناگون مثل مطالعات ارتباطي و تكاملي، دسته

ها و تعيين موانع ژنتيكي مفيد ميبندي زيرگونه
هاي متعددي براي تعيين ساختار باشد. روش

بندي جمعيت وجود دارد. آناليز ژنتيكي و لايه
 Patterson et al., 2006 Price(هاي اصلي مولفه

et al., 2006; (  و مقياس بندي چند بعدي
)Purcell et al., 2007( هايي هستند كه روش

هدف از  باشند.قادر به تعيين ساختار جمعيت مي
ها و ابعاد ، كشف ساختار در دادهMDSآناليز 

معني دار مرتبط است كه شمايي تصويري از عدم 
 روش ايندهد. تشابه (تشابه) در بين عناصر را مي

 توضيح را شده مشاهده ژنتيكي فاصله كه ابعادي

  Identity by state روش راساسب دهدمي
هاي اصلي جزئي . تجزيه مؤلفهنمايدمي شناسايي
كه به عنوان يك روش  هاي عاملي استاز تحليل

بسيار مفيد براي تصحيح لايه بندي جمعيتي در 
 ,.Liu et al(كاربرد دارد  GWASمطالعات 

اين روش علاوه بر نشانگرهاي تك   .)2013
هاي نوكلئوتيدي و ريز ماهواره، بر فراواني

 آناليز مولفه اصليشود. هاپلوتايپي نيز اعمال مي

ابزار استانداري در ژنتيك جمعيت است كه براي 
تواند كشف ساختار جمعيت كاربرد دارد و مي

هاي با حجم زياد استفاده شود، برخلاف براي داده
STRUCTURE هاي با حجم زياد كه براي داده

آزموني را براي  PCAغير عملي است. روش 
وجود ساختار جمعيتي در داده هاي ژنتيكي 

و در  )Patterson et al., 2006(آورد فراهم مي
استفاده  هاي اروپائي و هنديي جمعيتمطالعه

همچنين در  .)Lao et al., 2008(شده است 
شود. كنترل كيفيت در مطالعات ژنتيكي استفاده مي

 ارتباطات يمايشپ براي ژنوميك كنترل روش

 بندي لايه برآورد و صفر فرضيه تحت نشانگرها

 Q-Q نمودار و لامبدا آماره از استفاده با جمعيتي

plot  كنترل ژنوميك روش گردد. مي استفاده
معيتي در بندي جناپارامتري براي كنترل لايه

 Devlin and(باشد مي case-controlمطالعات 

Roeder, 1999( اين روش از نظر محاسباتي .
. )Hinrichs et al., 2009(آسان و سريع است 

تواند براي تصحيح براي ساختار علاوه براين مي
 Thornton(خانواده و ارتباطات نهان استفاده شود 
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and McPeek, 2010( . در مطالعات ارتباطي
كنترل ژنوميك نشانگرهاي كل ژنوم را براي 
تصحيح هر گونه تورم در تست آماري به دليل 

 Bacanu et)كند وجود زير ساختار، استفاده مي

al., 2002) .هاي مبتني بر مدل نيز براي روش
استباط ساختار جمعيت و انتساب افراد به 

 Pritchard et(ها به كار برده شده است جمعيت

al., 2000(هاي مبتني بر مدل، . از انواع الگوريتم
براي دستيابي به ساختار  Admixtureمدل 

عيت با استفاده از كل ژنوم ارائه شده است كه جم
اين به لحاظ محاسباتي كارآمد بوده و براي داده 
هاي بزرگ كاربرد دارد و نيازمند توزيع پيشين 
براي پارامترهاي مدل و متكي به اطلاعات انساب 

الگوهاي  .)Alexander et al., 2009(باشد مي
هاي شمال اختلاط و ساختار جمعيتي در جمعيت

بررسي   Admixtureآمريكاي شمالي با روش
در اين  لذا،. (Verdu et al., 2014)شده است 

P1Fهاي مطالعه روش

1
PGC ،(كنترل ژنوميك)PCA P2F

2
P 

MDS(آناليز مولفه اصلي)،  P3F

3
P  مقياس بندي چند)

براي بررسي ساختار  Admixtureبعدي) و 
هاي اكوتيپ آذري و شمالي جمعيتي گاوميش

 اجرا شد.
 

 مواد و روش ها

 هاي حيواني و تعيين ژنوتيپنمونه
هاي هاي مردمي و گلهها از گلهنمونه

تحت سيستم ثبت شجره و ركوردهاي مركز بهبود 

                                                             
1 Genomic Control 
2 Principle Component Analysis 
3 Multiple Dimensional Scaling 

توليدات دامي و اصلاح نژاد جمع آوري شد. 
فاكتورهاي مورد توجه در گزينش حيوانات، 

 حيواناتيانتخاب حيوانات غير خويشاوند و 
 ممكن پراكنش متفاوتي داشته و حد تا بودند كه

نمونه  .در جمعيت ها بودند موجود تنوع بيانگر
استان هاي آذربايجان غربي (از سه  برداري از

شهر خوي، اروميه و مهاباد)، آذربايجان شرقي (از 
اسكو و شهر شامل تبريز، سراب، بستان آباد،  5

)، اردبيل (از دو شهر نمين و مشكين  ايلخچي
شهر ماسال، تالش، صومعه  7شهر) و گيلان (از 
طاهر گوراب، رضوانشهر و سرا، بندر انزلي، 

نمونه به ترتيب  262م گرفت. در كل ) انجااسالم
هاي آذربايجان نمونه از استان 73و  65،56، 68

-غربي، اردبيل، آذربايجان شرقي و گيلان جمع

ژنوميك از ريشه مو و  DNAآوري شد. استخراج 
 هانمونهخون با روش بهينه نمكي انجام شد. 

 آزمايشگاه به يابيتوالي بعدي مراحل انجام جهت
 Parco( پادانو تحقيقات مركز ژنوميك

Tecnologico Padanoكشور ايتاليا منتقل شدند ( 
 Array يهااستفاده از تراشهها با سپس نمونه

Axiom® Buffalo Genotyping 90K  مربوط
 يپژنوت يينتعكشور ايتاليا  متريكسبه شركت افي

 85يش ازب يپژنوت يينها امكان تعيهآرا ينا .شدند
 آورند.يسنيپ را فراهم ما ايانگرنش يگاههزار جا

 
 مراحل فيلتراسيون داده هاي حاصل از تعيين 

 ژنوتيپ جهت انجام آناليزهاي نهايي
هاي حاصل براي اطمينان از كيفيت داده

مراحل  ييدر آناليزهاي نها ،ژنوتيپ ييناز تع
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با  مختلف فيلتراسيون بر روي داده هاي اوليه
بدين  شد اعمال ،Plinkاستفاده از نرم افزار 

% 5بيش از  داراي ابتدا حيوانات ترتيب كه در
ژنوتيپ از دست رفته از آناليزهاي بعدي كنار 

هاي با كيفيت پايين با شد چون نمونهگذاشته 
احتمال بيشتري با داده هاي گمشده همراه هستند 

شود و منجر به افزايش خطاي ژنوتايپ مي
)Barendse et al., 2009(.  دو فاكتور حداقل

كه براي  ييها) و درصد نمونهMAFفراواني آللي(
) براي هر Call rate( اندژنوتايپ شده نشانگرآن 

هايي كه در مجموع واسنيپ شدنداسنيپ محاسبه 
% 95به ترتيب كمتر از  MAFو  Call rateداراي  

هاي باقي اسنيپبراي  .شدند، حذف بودند%  1و 
وينبرگ به –ادل هارديمانده در صورت عدم تع

عنوان معياري از خطاي ژنوتايپينگ كنار گذاشته 
. براي  تعيين سطح )Teo et al., 2007(شدند 

معني داري مطلوب در اين آزمون از تصحيح 
عبارتي پس از  به) استفاده شد. β=α/nبنفروني(

تعيين ژنوتيپ، با عمل غربالگري  توضيح داده 
هاي منتخب وارد مرحله ديگر آناليز اسنيپ شده،

شدند. در اين مطالعه كنترل كيفيت اوليه روي 
ها توسط شركت پادانو انجام گرفت كه بعد از داده

نمونه در جريان تعيين  4كنترل كيفيت اوليه، 
ردبيل و دو نمونه از ژنوتيپ(دو نمونه از استان ا

درصد ژنوتيپ گم شده  5استان گيلان) با بيش از 
اسنيپ به  8855حذف شدند. در مجموع تعداد 

اسنيپ به دليل  336% ، 1كمتر از  MAFدليل 
% و 5وينبرگ در سطح -انحراف از تعادل هاردي

اسنيپ بخاطر موقعيت ناشناخته حذف شدند.  19

، مراحل  پاسني 64750حيوان با  258در نهايت
 callو  MAF>0.01كنترل كيفيت را با 

rate>0.99  هاي باقي اسنيپگذراندند و همه
در تعادل هاردي وينبرگ   %5مانده در سطح 

 بودند.
 

 آناليزهاي آماري
MDSيا  مقياس چند بعدي P4F

1 
اين روش براي بررسي ساختار جمعيت 
و ارتباط ميان افراد، براساس ماتريس همبستگي 

IBS  فرد، عمل مي كند كه براي اين كار بين دو
 )PLINK )Purcell et al., 2007از نرم افزار 

در اين ماتريس با تابع  MDSاستفاده شد. سپس 
cmdscale  در نرم افزارR .اجرا شد  

 
 GC  يا كنترل ژنوميك
 لايه برآورد براي ژنوميك كنترل روش

 نمودار و لامبدا آماره از  استفاده با جمعيتي بندي

Q-Q plot از كه لامبدا گردد. آمارهمي استفاده 

 ميانه بر شده هدهمشا مربع كاي مقادير ميانه تقسيم

 فاكتور شود، مي حاصل )456/0انتظار ( مورد

inflation  .اگر مقدار آماره لامبدا كمتر  مي باشد
يا مساوي يك باشد، نشان دهنده عدم وجود اثر 
لايه بندي مي باشد. در اين مطالعه روش كنترل 

و با  Rدر نرم افزار  Q-Q plotژنوميك و ترسيم 
 اجرا شد. SNPassocپكيج 
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 PCA  يا آناليز به مولفه هاي اصلي
هاي اصلي آن هدف از تجزيه به مؤلفه
هاي چندمتغيره است كه واريانس موجود در داده

هايي تجزيه كند كه اولين مؤلفه تا آنجا را به مؤلفه
كه ممكن است علت بيشترين واريانس موجود در 

ها باشد. دومين مؤلفه علت بيشترين واريانس داده
د از مؤلفه اول و الي آخر باشد. بعلاوه، ممكن بع

هاي ديگر در اين روش هر مؤلفه مستقل از مؤلفه
هاي ديگر است، يعني بين هر مؤلفه و مؤلفه

همبستگي وجود ندارد. يعني در فضا هر مؤلفه از 
هاي ديگر نظر جهت در زاويه طرف راست مؤلفه

در نرم  prcompبا تابع  PCAقرار دارد. آناليز 
 انجام شد. Rر افزا

 
   هابررسي آميختگي بين جمعيت

ها، بررسي آميختگي بين جمعيتبراي 
آناليز اختلاط نژادي با استفاده از نرم افزار 

Admixture 1.23  در محيط لينوكس صورت
-گرفت و ميزان اشتراك ژنتيكي اين نژادها به

 ,.Alexander et al( صورت گراف بدست آمد

هاي استاندارد و باينري . از فرمت داده)2009
PLINK  هاي ورودي اين نرم افزار عنوان دادهبه

استفاده شد و فايل خروجي آن يك فايل متني بود 
 Rو گراف مربوط به اين فايل خروجي در محيط 

افزار در ن در اين نرمآكه عدد  Kفاكتور  رسم شد.
ها نقش دارد و مبناي تشخيص تعداد جمعيت

-ها مقدار عددي اين فاكتور مييك جمعيتتفك

باشد. با توجه به خطاي اعتبارسنجي متقابل پايين 
 شود.انتخاب مي

 نتايج و بحث

 نتايج كنترل كيفيت 
بدست  اسنيپ 64750كنترل كيفيت روي 

آمده از كنترل كيفيت اوليه اجرا شد كه در ابتدا 
به دليل موقعيت ناشناخته حذف شدند  اسنيپ 19

 اسنيپراحل مختلف كنترل كيفيت روي و در م
درصد  1كمتر از  MAFبا  اسنيپ 7هاي باقيمانده 

هم به دليل انحراف از  اسنيپ 5حذف شدند و 
وينبرگ از آناليزهاي نهايي حذف –تعادل هاردي 

استان  4حيوان از  258شدند و در مجموع 
وارد   اسنيپ 64719مختلف از دو اكوتيپ با 

 شدند.مرحله آناليز نهايي 
 

 آناليز آماري

 كنترل ژنوميك

چندين روش براي تخمين كنترل تورم 
ژنوميكي وجود دارد كه در اين تحقيق روش 

گر ميانه اجرا شد. پارامتر تورم ژنتيكي تخمين
) λRGCR=1.0569( 0569/1تخمين زده شده حدود 

-بود كه لايه بندي جمعيتي ضعيفي را نشان مي

شان دهنده اين دهد. به عبارتي انحراف از يك ن
استان كاملا خالص  4موضوع است كه حيوانات 

نيستند و اختلاط و ارتباط ژنتيكي بين اين 
 Q-Qحيوانات وجود دارد. گراف مربوط به 

) ارائه شده است. هر گونه انحراف از 1 (شكل
خط نشان دهنده وجود اثر لايه بندي جمعيتي مي 

 باشد.
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3T 1شكل- Q-Q plot يه بندي.براي ارزيابي لا 

3TFigure 1- Plot Q-Q for evaluation of stratification.  
 

 مقياس بندي چند بعدي
آناليز مقياس بندي چند بعدي كه براي 
مشاهده شباهت يا تفاوت در فضاي با ابعاد كم 

-هاي مختلف را نشان مياست توزيع افراد استان

) كه نتايج حاكي از اين است كه 2 (شكل دهد
دورترند خلوص بيشتري نسبت به افرادي كه 

افرادي كه در ميانه قرار گرفته اند دارند و افرادي 
هستند.  كه در ميانه هستند اختلاط داشته و هيبريد

در اين شكل رنگ هاي سبز، قرمز، آبي و سياه به 
 اروميه و تبريزگيلان، هاي اردبيل، ترتيب استان

باشد كه بيشترين فاصله را حيوانات استان مي
اردبيل با استان گيلان دارند ولي با توجه به 
اختلاطي كه در ميانه شكل رخ داده است تفكيك 

توان گفت كه كامل امكان پذير نيست و نمي
 حيوانات دو استان از هم جدا هستند.

 

 آناليز مولفه هاي اصلي
هاي اصلي را كه ، مولفهPCAروش 

ساختار جمعيت را براساس همبستگي ژنتيكي 
كند. براي كند، شناسايي ميفراد بيان ميميان ا

استان)  4( هاارزيابي اختلاف ژنتيكي ميان جمعيت
) ترسيم شد 3شكل (PCA در دو اكوتيپ شكل

كه نشان دهنده نزديكي ژنتيكي افراد استان هاي 
، در MDSمختلف دو اكوتيپ است كه مثل نتايج 

به  آبي و سياهاين شكل رنگ هاي قرمز، سبز، 
 اروميه  و تبريز ،تان هاي اردبيل، گيلانترتيب اس

باشد كه بيشترين فاصله را حيوانات استان مي
اردبيل با استان گيلان دارند ولي با توجه به 
اختلاطي كه در ميانه شكل رخ داده است ارتباط 

 آناليز نتايجژنتيكي بين اين استان ها وجود دارد. 

PCA اساس بر PC1 و PC2 4اين  كه داد نشان 
 در PCA دو دارند. اين پوشاني در ميانه هم ستانا

 26PCA .كنند مي را توجيه واريانس درصد  4/2
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درصد واريانس را در اين جمعيت توجيه  20اول 
مي كنند كه پايين بودن مقدار واريانس توجيهي 

نشان دهنده اين است كه اين جمعيت ها تمايز 
 كمتري دارند.

 

 
به ترتيب  آبيو  سياه راد استان هاي مختلف (رنگ هاي سبز، قرمز،بندي اف هدستو  MDS –2شكل  

 مي باشد). ، گيلان، آذربايجان غربي و آذربايجان شرقيمتعلق به استان هاي اردبيل
3TFigure3T 3T2- 3T 3TMDS and categorization of the different provinces3T 3T( 3Tgreen, 3Tred 3T, blue and black 
color shows 3TArdebil, Guilan, 3T 3TWest Azerbaijan and 3T East Azerbaijan, respectively). 

  

 
سياه ، سبزهاي قرمز، مربوط به گاوميش هاي استان هاي مختلف دو اكوتيپ (رنگ PCAآناليز  -3 شكل

 دهد).را نشان مي و آذربايجان شرقي ، آذربايجان غربي و آبي به ترتيب استان هاي اردبيل، گيلان
3TFigure3T 3T3- 3T 3TPCA analysis3T 3Tof the3T 3Tbuffalo3T 3Tfrom the3T 3Tprovinces3T 3Tof3T 3Ttwo3T 3Tecotypes3T 3T( 3Tred, 3Tyellow3T, 
green and blue color shows 3TArdebil, Guilan, West Azerbaijan 3T and East Azerbaijan, 
respectively). 
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 Admixtureيا   هاآميختگي بين جمعيت

كه تعداد جمعيت ها را نشان  kفاكتور 
 10با  k=3گرفته شد و در نظر  7تا  2دهد از مي

بار اعتبار سنجي متقابل كمترين خطا را نشان داد 
براي  4تا  2از  kهاي مربوط به ). گراف4 (شكل

هاي طبق شكل ).5مثال ارائه شده است (شكل 
بالا كه درصد اختلاط در سمت چپ قابل 
مشاهده است افرادي كه تا بالاي نمودار با يك 

ستند و افرادي رنگ مشخص ادامه دارند خالص ه
هاي مختلف را با درصدهاي مختلف كه رنگ

دارند مخلوط بوده و هيبريد هستند. نتايج حاكي 
از اين است كه اختلاط و ارتباط ژنتيكي افراد 

هاي مختلف دو اكوتيپ بالاست و طبق استان
نتايج بدست آمده، اين حيوانات متعلق به يك 

 باشند. جمعيت مي
از روش  انعطاف پذيرتر MDSروش 

PCA  .بودPCA  نيازمند پيش فرض توزيع نرمال
اين  MDSها است در حاي كه اي دادهچند جمله

تواند براي هر نوع از محدوديت را نداشته و مي
تشابهات و فواصل نيز به كار رود. در حالتي نيز 

تواند از ماتريس كواريانس بدست مي MDSكه 
ح آيد در اين صورت نتايج دو روش در تصحي

 ,Li and Yu(شود بندي جمعيتي يكسان ميلايه

2008(. 

 

 
 

 . Kاعتبارسنجي متقابل براي داده هاي گاوميش براي تعيين -4 شكل
3TFigure3T 3T4- 3T 3TCross validation 3T 3Tfor3T 3Tbuffalo3T 3Tdata3T 3Tto determine3T 3TK. 
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. در هر شكل، هر خوشه يا كلاس با رنگ ها مختلف بيان مي شود و هر Admixtureساختار -5شكل 

بخش رنگي با ارتفاع متناسب با سهم ژنوتيپ در خوشه ها تقسيم شده  kفرد توسط خطوط عمودي  به 

 است.
3TFigure 5- Structure3T 3TAdmixture. 3T 3TIn 3T 3Teach 3T 3Tplot 3T, 3Teach 3T 3Tcluster3T 3Tclasses with 3T 3Tdifferent 3T 3Tcolors 3T 
3Tand 3T 3Teach 3T 3Tone3T 3Tis represented 3T 3Tby3T 3Tvertical lines3T 3Tto k3T-color 3Tsection 3T 3Theight3T 3Tdivided 3T 3Taccording 
to the3T 3Tproportion of3T 3Tgenotype3T in 3Tclusters3T. 

 
، به تصوير كشيدن PCAمحدوديت ديگر

به طور همزمان براي نمايان  PCتعداد زيادي 
 Gao and(كردن ساختار جامعه ممكن نيست 

Starmer, 2007( . در آناليز ساختار جمعيت
نژادهاي گاوميش با روش خوشه بندي بيزي و 

PCA اسنيپ پلي مورفيسم  935، با استفاده از
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، نژادها از نظر Bovine SNP50K Bead Chipاز
ساختاري به هم نزديك بودند و اين درحالي بود 
كه اين نژادها پيش زمينه تفاوت ژنتيكي معني 

. در )Wu et al., 2013( داري هم نداشتند
 تا 20 دنيا، گوسفند هاي جمعيت روياي مطالعه

PC را واريانس درصد 16 فقط مجموع در اول 

 PC1 به مربوط مقدار ترين بزرگ كه كردند توجيه

. )Kijas et al., 2012( بود درصد 98/1 مقدار به 
 14اي روي هفت نژاد بز ايراني با در مطالعه

درصد  39/25اول  PCنشانگر ريزماهواره 
درصد واريانس را  70/19دوم  PCواريانس و 

FRSTتوجيه كرد، آماره  R  نيز محاسبه گرديد و
هاي مبتني كه جزو روش STRUCTUREآناليز
دل است، نژادهاي بز ايراني را به سه خوشه بر م

هاي مركزي و تقسيم كرد و اختلاطي بين خوشه
شمالي مشهود بود در حالي كه خوشه غربي 

 Vahidi et( استخر ژني كاملاً مجزايي تشكيل داد

al., 2014(در بررسي ساختار ژنتيكي گاوهاي . 
بومي ايران براساس نشانگرهاي چند شكل تك 
نوكلئوتيدي، روش مبتني بر مدل به كار گرفته شد 

 Karimi( دو نتايج تعداد سه خوشه را توجيه كر

et al, 2015( ساختار ژنتيكي و تنوع ژنتيكي .
گاوهاي وحشي و اهلي بنگلادش با اسنيپ چيپ 

80k  بررسي شد. نتايج ساختار جمعيت و آناليز
مولفه اصلي پيشنهاد كرد كه گايال جدا از بوس 
اينديكوس بوده و دو جمعيت زبو ساختار ضعيفي 

هايي اين روش .)Uzzaman et al., 2014( داشتند
كه ذكر شد جزء روش هاي بدون نظارت هستند 

شود اطلاعات اوليه در آناليزها وارد نمي كه

-ها توانايي اجراي سريع دادههمچنين اين روش

(صدها هزار نشانگر و هزاران  هاي با حجم زياد
و  PCAي دو روش در مقايسه نمونه)را دارند.

MDS  براي بررسي ساختار جمعيتي، در حالي كه
هر دو روش ساختار جمعيتي مشابهي را شناسايي 

در تصحيح لايه  MDSكمي بهتر از  PCAكردند، 
. )Wang et al., 2009( بندي جمعيتي عمل كرد

در بررسي الگوهاي اختلاطي و ساختار جمعيتي 
جمعيت شمال غرب آمريكاي شمالي با روش 

Admixture  نتايج برخي از شباهت ها را نشان
داد ولي اختلاف در بين الگوهاي اختلاط در 

رام و آمريكاي لاتين جود شمال غرب اقيانوس آ
 GCهاي روش .)Verdu et al., 2014( داشت

هاي متنوع با مدل GWASبراي تست آماري 
 ,.Tsepilov et al( تواند اعمال شودتوارثي مي

براي بررسي لايه بندي  اي. در مطالعه)2013
هاي مختلفي مقايسه شدند كه در جمعيتي روش
عملكرد  PCAهاي مبتني بر مدل و اين بين روش

مشابهي داشتند و اين در حالي بود كه روش 
بندي هايي كه لايهكنترل ژنوميك در جمعيت

جمعيتي معني داري وجود داشت، عملكرد خوبي 
 روش .)Zhang et al., 2008( نداشت

Admixture تواند براي تخمين تعداد مي
هاي پايه از طريق اعتبارسنجي متقابل جمعيت

-استفاده شود و افراد از انساب شناخته شده مي

ا نظارت براي توليد دقت توانند در يادگيري ب
 Alexander( بيشتر تخمين اجداد بكار برده شوند

and Lange, 2011( در اين مطالعه با توجه به .
هاي مختلف براي بررسي ساختار اينكه روش
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هاي ذكر همه روشجمعيت به كار برده شد، و 
و اكوتيپ را هاي دشده توانستند ساختار جمعيت

نشان دهند و نتايج بدست آمده حاكي از اين بود 
كه با وجود افراد خالص در اين جمعيت ها، اين 
افراد از دو اكوتيپ مختلف متعلق به يك نژاد 
هستند و اشتراك ژنتيكي زيادي دارند. نتايج اين 

تواند در صورت وجود صفات فنوتيپي تحقيق مي

با  GWASيز اجرا شود و نتايج حاصل از آنال
استفاده از اطلاعات نژادهاي ديگر و با در نظر 
گرفتن زير جمعيت ها و مقايسه آن با نتايج 
حاصل از بدون درنظر گرفتن زير جمعيت ها 
منجر به فهم بهتر اهميت بررسي ساختار و لايه 

 بندي جمعيت شود.
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Study of population structure and stratification two ecotypes buffalo with dense single 
nucleotide polymorphism markers using Admixture, MDS, PCA and GC methods 
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Abstract 
In applications of population genetics, classification of individuals in a sample into 

populations is important. With the development of high throughput genotyping technologies 
many markers such as SNPs are available which useful in the study of genetic diversity and 
structure population. 3T The purpose of this research was to study of population structure and 
stratification buffaloes from different areas of the two ecotypes (Azari and North) using data 
SNPChip 90K. 3TA total of 258 buffalo from Ardabil, West Azarbaijan, East Azarbaijan and 
Guilan provinces were sampled and genotyped. The result showed weak population 
stratification with λ =1.056 for GC method. Also the plots obtained from PCA and MDS 
showed separation of different provinces based on genetic distance and these animals have 
closed genetic relationship. Admixture method represents same results and admixture between 
individual from different provinces of two ecotypes and k=3 have low error cross validation. 
3TThese methods are3T 3Tgenerally3T 3Table to separate the3T 3Tanimals 3T. 3TThe results3T 3Tshowed the3T 3Tclose 
genetic3T 3Trelationship between3T 3Ttwo3T 3Tecotypes3T 3Tfrom3T 3T43T 3Tdifferent provinces3T. 
3TKeywords: Population Stratification, Buffalo, SNPChip 90K, MDS, PCA. 
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