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 چکیده
 ت.اس ارزشمند بسیار ها آن ژنتیکی ذخایر حفظ و نژادی اصلاح هایبرنامه بهتر اجرای راستای در ها دام جمعیت ژنتیکی ساختار از اطلاع

 در آورند.می فراهم را نادر، تاریخی رویدادهای بازسازی و هاجمعیت تکاملی تاریخچة پیچیدگی حل برای فرصتی )ژنومی( ژنگانی های داده
 جداسازی وتحلیل تجزیه و (PCA) اصلی یها مؤلفه وتحلیل تجزیه یها روش ایران های یشگاوم جمعیتی ساختار ارزیابی برای پژوهش این

 یها تراشه با ژنوتیپ تعیین و شد یریگ خون خوزستانی و آذری شمالی، نژاد سه از گاومیش 404 شمار از شد. اجرا (DAPC) اصلی یها مؤلفه
 اصلی، هایمؤلفه جداسازی تجزیة و اصلی هایمؤلفه تجزیة از آمده دست به نتایج شد. انجام ایتالیا کشور در پادانو شرکت توسط 90k اسنیپ

 ،DAPC روش در دادند. نشان را بررسی مورد های یتجمع ژنتیکی ساختار از آشکاری تصویر دو هر و داد نشان یخوب به را دنژا سه جداسازی
 مؤلفة شمار داشتن نگه برای متقابل اعتبارسنجی نتایج داد. نشان را نتیجه بهترین BIC، K=3 ارزیابی معیار با خوشه بهینة شمار ارزیابی برای

  احتمال DAPC روش بررسی این در داشت. دیگر هایمؤلفه به نسبت کمتری MSE اول مؤلفة 50 تشخیصی، وتحلیل تجزیه برای بهینه اصلی
 تصویر آوردن دست به برای و نبوده ها گروه ارزیابی به قادر PCA روش ولی کرد بینی یشپ درصد 100 درستی با را ها یتجمع افراد عضویت

 به PCA روش به نسبت  جمعیتی ساختار بررسی در DAPC روش کند.می عمل PCA از تر مناسب DAPC ها یتجمع بین واریانس از روشن
 تواندمی و بود کارآمد جمعیتی ساختار از آشکاری تصویر ارائة همچنین و هاگروه درون واریانس کاهش و هاگروه بین واریانس افزایش دلیل

  باشد. PCA برای جایگزینی ارتباطی های ررسیب در جمعیتی بندی یهلا تصحیح و کیفیت کنترل در
 

 .PCA، DAPC ،گاومیش جمعیتی، ساختار اسنیپ، یها تراشه کلیدی: یها واژه
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ABSTRACT 
Understanding of population genetic structure is valuable for better implementation of breeding programs and most 
importantly, preservation of genetic resources. Genomic data provide an opportunity to consider complex evolutionary 
history of populations and reconstruct rare historical events. In this research, the structure of Iranian buffalo populations was 
studied by using principal component analysis and discriminant analysis principal component methods. For this purpose, the 
number of 404 buffalos from three breeds including North, Azari and Khozestani were sampled and genotyped by SNPChip 
90k from Padano Company in Italy. The results of principal component analysis and discriminant analysis principal 
component showed a clear picture of the genetic structure of the studied populations. Assessing the optimal number of 
clusters with criteria BIC, K = 3 by the DAPC method showed the best results. The result of cross-validation for retaining 
principal components was optimized to 50 first components that showed the lowest MSE. In this study, DAPC predicted 
assignment of individuals to clusters and membership probabilities with 100% accuracy. PCA method was not able to 
provide a group assessment and DAPC method outperformed than PCA in achieving a clear variance difference between 
populations. DAPC method can be applied in quality control and stratification population correction of GWAS as an 
alternative to the PCA because of summarizing the genetic differentiation between groups and overlooking within-group 
variation and providing better population structure.  
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 مقدمه

 محیط، با سازگاری دلیل به ایران هایگاومیش

 پایین نگهداری هایهزینه ها،بیماری برابر در مقاومت

 از یکي ،ارزش کم کشاورزیپسماندهای  از استفاده و

 جمعیت د.آینميبه شمار  باارزش ژنتیکي ذخایر

 و آذری خوزستاني، نژاد سه شامل ایرانهای  یشگاوم

 ,Agricultural ministry statistics) است مازندراني

 از اطلاع دام، نژاد اصلاح و ژنتیکزمینة  در (.2012

 بهتر اجرای راستای در جمعیت ژنتیکي ساختار

 بسیار ژنتیکي ذخایر حفظ و نژادی اصلاح های برنامه

 جمعیتي زیر ساختارهای دیگر سویي از است. ارزشمند

 در اریب ایجاد باعث بررسي مورد یها تیجمع درون

 & Thomas) شودمي )ژنومي( ژنگاني پویش های بررسي

Witte, 2002; Wacholder et al., 2002).  

جدید، باعث تولید مقادیر  نسل یابيتوالي آوریفن

 ژنتیکة حوز در داميهای  یتجمع برای دادهزیادی 

ة تاریخچ پیچیدگي درک برای فرصتي و است شده

 نادر، تاریخيی رویدادها بازسازی و هاجمعیت تکاملي

انتخاب  .(Ekblom & Galindo, 2011) آورندمي فراهم

طبیعي و مصنوعي صورت گرفته در چرخة گذشت 

زمان، منجر به ایجاد نژادهای مختلفي شده است که از 

 ,.Epps et al)ی دارند ا گستردهلحاظ فنوتیپي تفاوت 

 نشانگرهای از جمعیت ساختار استنتاج .(2013

 ارتباطيهای  بررسي مانند گوناگون طشرای در ژنتیکي،

های  بازدارنده تعیین و هازیرگونه بندیدسته تکاملي، و

 .(Liu & Zhao, 2006) استسودمند  ژنتیکي

 حجم از استفاده با جمعیتي ساختاروتحلیل  یهتجز

 که دارد ابزاری به نیاز نشانگری اطلاعاتگستردة 

 بین ارتباط بررسي به ها روش این از استفاده با بتوان

 آن از که هاجمعیت در افراد دادن قرار و هاجمعیت

 و ژنتیکي ساختار شناخت پرداخت. اند گرفته  نشئت

ها  آن حفاظتي ارزش تنها نه نژادها میان موجود روابط

 بندیاولویت برای تواندمي بلکه سازدمي ترروشن را

 د.شو گرفته کار به نیز ژنتیکي حفاظت هایبرنامه

 و ژنتیکي ساختار تعیین برای یپرشمار هایروش

 آماریهای  یوهش از یکي دارد. وجود جمعیت بندیلایه

 به افراد اختصاص و هاجمعیت بین ارتباط آزمون برای

 از استفاده فاصله، ماتریس از استفاده با هاآن

 ,Li & Yu) است اصلي هایوتحلیل مؤلفه تجزیه

 Patterson et) 1لياص هایوتحلیل مؤلفه تجزیه .(2008

al., 2006; Price et al., 2006) ساختار تعیین به قادر 

 توسط اصلي هایمؤلفهوتحلیل  تجزیه است. جمعیت

 ,Peason) شد پیشنهاد 1901 سال در 2پیرسون

 درپایة کار این روش به این صورت است که  (1901

 طوری را Y و X اصلي محورهای مختصاتة صفح

 هایمؤلفه تا شود پیدا فضا در یمسیر که دهیم تغییر

 گیرند. قرار مسیر آن طول در هاداده به مربوط اصلي

 که است آنة دهند نشان باشد تربزرگ که محوری هر

 و است جهت این در هاداده میان در بیشتری واریانس

 هدف گویند. اصلية مؤلفنخستین  را آن دلیل همین به

 موجود واریانس که است آن اصلي هایمؤلفهة تجزی از

 کند تجزیه هایيمؤلفه به را چندمتغیره هایداده در

 علت است ممکن که آنجا تا مؤلفهنخستین  که

 دومین باشد. هاداده در موجود واریانس بیشترین

 اولة مؤلف ازپس  ممکن واریانس بیشترین علت مؤلفه

 مؤلفه هر روش این درافزون بر این،  باشد.آخر  يال و

 و مؤلفه هر بین یعني است، دیگر هایلفهمؤ از مستقل

 ,Jolliffe)های دیگر همبستگي وجود ندارد مؤلفه

 است زیادیرها متغشمار  که هنگامي عبارتي به .(2002

 PCA دارد، وجود همبستگيیرها متغ این بین و

 برای PCA در اصلي ابزار .دهد يم نشان را خود کارایي

 عنوان به و یانسکوار واریانس ماتریس ،وتحلیل تجزیه

 ساختارهای تعیینبرای  ابعاد خطي کاهشروش 

 اصليوتحلیل مؤلفة  تجزیه شود.مي استفاده جمعیتي

 بررسي در که است جمعیت ژنتیک در استانداری ابزار

 Lao) است شده استفاده هندی و اروپائي هایجمعیت

et al., 2008). است که  یا فراسنجهنا روشي روش، این

برای  ابعاد خطي کاهشیک روش  عنوان هباز گذشته 

شود  يمده استفا جمعیتي ساختارهای سازی نمایان

(Laloë et al., 2007). در کیفیت کنترل در همچنین 

 PCA عمل در شود.مي استفاده ژنتیکيهای  بررسي

 بندی خوشه های الگوریتم برای جایگزیني عنوان به

 & Lee et al., 2009; Liu) است شده پیشنهاد بیزی

Zhao, 2006; Price et al., 2006).  

                                                                               
1. Principle Component Analysis  

2. Pearson 
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 چند روش یک ،1اصلي هایمؤلفه تشخیصية تجزی

 هایخوشه توصیف و شناسایي برای که استیره متغ

 طراحي دارند، ارتباط هم با ژنتیکي طور به که افرادی

 روش این .(Jombart et al., 2010) است شده

 k-means ندارند، وجود پیشین هایگروه که هنگامي

 ژنتیکي استنباط برای را مدل انتخاب ودرپي  يپ

 هایيگروهشمار  K-means کند.مي استفاده هاخوشه

(k) پیدا کندميبیشینه  را ها گروه بین تنوع که را 

جداسازی  DAPC .(Jombart et al., 2010) کند مي

 دست بهشده  یینتع پیش ازی ها گروه به را افراد

 برای را احتمالاتي شرو این همچنین و دهد مي

 را روش این آورد.مي فراهم گروه هر به افراد انتساب

 از نشانگر هزاران زیاد، حجم بای ها داده به توانمي

 تشخیصيوتحلیل  تجزیه کرد اعمال فرد هزاران

 بین تفاوت ازچشمي  ارزیابي اصلي های مؤلفه

 .(Jombart  et al., 2010) کندمي فراهم را هاجمعیت

 آن بالای پذیری سازگار ،DAPC های سودمندی از یکي

 خاصي جمعیت ژنتیک مدل بر DAPC درواقع است

 واینبرگ هاردی تعادل فرضیجه درنت و نیست وابسته

 برایترتیب  ینا به ندارد.( لینکاژیپیوستگي ) تعادل و

 نرخ و بودن پلوئیدی از نظر صرف موجودات انواع

 .(Jombart et al., 2010) دارد کاربرد ،ها آن نوترکیبي

( ژنومیکية ژنگاني )داد به محدود روش این همچنین

ی ها داده مثل دیگر کمّيی ها داده برای و نیست

 & Jombart) است اجرا قابل نیزشناسي  یختر

Collins, 2015). ساختار بررسي تحقیق این هدف 

 های داده از استفاده باهای ایران گاومیش جمعیتي

SNPChip 90K با مختلف مناطق افرادداسازی و ج 

 بود. DAPC روش به نظارت با یادگیریة مسئل

 

 ها روش و مواد
 هادام ژنوتیپ تعیین ویری گ نمونه

های تحت نظام ثبت های مردمي و گلهها از گلهنمونه

شجره و رکوردهای مرکز بهبود تولیدهای دامي و اصلاح 

یری، گ ونهنمی شد. در انتخاب حیوانات برای گردآورنژاد 

شامل حیوانات غیر خویشاوند و  موردتوجهی ها عامل

                                                                               
1. Discriminant Analysis Principal Component 

های جغرافیایي متفاوت و با بیشترین  حیوانات از پراکنش

 های ظاهری در صفاتي مانند تولید شیر، یا ویژگيتنوع 

ی آذربایجان غربي )از سه ها استانی از بردار نمونه .بودند

قي )از شر شهرستان خوی، ارومیه و مهاباد(، آذربایجان

اسکو و ، آباد بستانپنج شهرستان شامل تبریز، سراب، 

شهر(،  ینمشک(، اردبیل )از دو شهر نمین و ایلخچي

، بندر سرا صومعهگیلان )از هفت شهرستان ماسال، تالش، 

انزلي، طاهر گوراب، رضوانشهر و اسالم( و خوزستان 

ی دزفول، اهواز، شادگان، شوش، شوشتر و ها شهرستان)

نمونه از این  408انجام گرفته بود. در کل  سوسنگرد(

 DNA(. استخراج 1آوری شده بود )جدول گرد ها استان

و خون با  (Alberts et al., 2010)ژنگاني از ریشة مو 

بسته به  (Grimberg et al., 1989)روش بهینة نمکي 

در  DNAیری، انجام شد. پس از استخراج گ نمونهسهولت 

انشگاه تهران و بررسي کیفیت آزمایشگاه علوم دامي د

 بعدی مراحل انجام برای هانمونههای مورد نظر، نمونه

 2پادانو تحقیقات مرکز ژنومیک آزمایشگاه به یابيتوالي

استفاده از ها با سپس نمونه د.کشور ایتالیا منتقل شدن

 ArrayAxiom® Buffalo Genotyping 90K یهاتراشه

 یپژنوت یینتعایتالیا  کشور متریکس مربوط به شرکت افي

 .شدند

 
 حیوانات شمار و جغرافیایي مناطق .1جدول

 منطقه هر در شده برداری نمونه
Table 1. The geographic regions and the numbers of 

animals sampled in each region 
Number of animal Sampled provinces Breed 

68 East Azarbayjan Azari 
68 West Azarbayjan 
54 Ardabil 
71 Guilan 
27 Mazandaran Mazandarani 

114 
5 

Khozestan Khozestani 
Kermashah 

 

 ژنوتیپ تعیین از آمده دست به یها داده پالایش مراحل

 نهایی های وتحلیل تجزیه انجام برای

 پادانو شرکت توسط هاداده روی اولیه کیفیت کنترل

نتیجه این کنترل کیفیت، چهار ه بود که در شد انجام

 استان از نمونه )دو ژنوتیپ تعیین جریان در نمونه

درصد  5اردبیل و دو نمونه از استان گیلان( با بیش از 

                                                                               
2. Parco Tecnologico Padano 
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 درمجموع(. 2حذف شده بودند )جدول شده گمژنوتیپ 

درصد،  1کمتر از  MAFاسنیپ به دلیل  8855شمار 

ینبرگ در و-اسنیپ به دلیل انحراف از تعادل هاردی 336

موقعیت ناشناخته  به خاطراسنیپ  19درصد و  5سطح 

 64750حیوان با  404حذف شده بودند. در نهایت 

 و  MAF>0.01، مراحل کنترل کیفیت را با اسنیپ

call rate>0.99  مانده در  يباقهای اسنیپگذرانده و همة

در تعادل هاردی وینبرگ بودند. در این  درصد 5سطح 

شده  اولیة ارسال یها روی داده یتبررسي کنترل کیف

 شد.اعمال  ،Plink افزار نرمتوسط شرکت با استفاده از 

 درصد 5بیش از  دارای حیوانات آغاز بدین ترتیب که در

شد های بعدی کنار گذاشته  تجزیهرفته از  ژنوتیپ ازدست

های با کیفیت پایین با احتمال بیشتری با چون نمونه

ستند و منجر به افزایش خطای  شده همراه هی گمها داده

دو عامل  .(Barendse et al., 2009)شود ژنوتیپ مي

که  یيها ( و درصد نمونهMAF) فراواني آللي کم دست

( برای هر Call rate) اندژنوتایپ شده نشانگربرای آن 

 Call rate هایي که دارایاسنیپ و شدنداسنیپ محاسبه 

، حذف بودند ددرص 1و  95به ترتیب کمتر از  MAFو 

مانده در صورت تعادل  يباقهای  اسنیپبرای  .شدند

معیاری از خطای  عنوان بهواینبرگ  -نداشتن هاردی

 .(Teo et al., 2007)تعیین ژنوتیپ کنار گذاشته شدند 

و  شدها بررسي جایگاه همة در  وینبرگ-تعادل هاردی‫

کنار  ،10-7کمتر از   P-value ‫های با  جایگاه همة

داری مطلوب  يمعن. برای تعیین سطح ته شدندگذاش

 ( استفاده شدβ=α/n) در این آزمون از تصحیح بنفروني

(Abdi, 2007)  کهα  داری و  يمعنمربوط به سطحn 

 افزار نرمها با . در مرحلة نهایي، دادهاستها شمار جایگاه

plink های ژنوتیپي با سه از فرمت اللي به فرمت داده

 ، تبدیل شدند.SNPرای هر ( ب2و 0،1دسته )

 

 آماریهای  وتحلیل یهتجز

 strataبا بستة آماری  prcompبا تابع  PCAوتحلیل  تجزیه

مربوط  adegenetبا بستة آماری  DAPCوتحلیل  و تجزیه

-https://cran.rاجرا شد ) R افزار نرمبه 

project.org/web/packages/adegenet/index.html .)

 k-means، ها خوشهینة برای شناسایي شمار به

شود و ، اجرا ميkمتوالي با افزایش مقادیر  صورت به

ی مختلف با استفاده از معیار بند خوشه هایجواب

مقایسه شد. در حالت مطلوب،  1(BICاطلاعات بیزی )

تری داشته باشد در  یینپا BICخوشة بهینه بایستي 

اغلب با خمیدگي در منحني مقادیر  BICعمل بهترین 

BIC تابعي از  عنوان بهK  ،نشان داده شد. در این روش

آیند. این به دست مي  find.clusterبا تابع  ها خوشه

کند، آنگاه تبدیل مي PCAها را با تابع در آغاز داده

شود. اجرا مي kبا افزایش مقادیر  k-meansالگوریتم 

های نگه داشته شده برای PCبرای انتخاب شمار بهینه 

ل تشخیصي از اعتبارسنجي متقابل با تابع وتحلی تجزیه

xvalDapc  تکرار استفاده شد. 30با 

 

  نظارت با DAPC برای هادادهی ساز آماده

 که نظارت با یادگیری ماشین مدل گسترش برای

 بندی یمتقس آزمایش و آموزش دسته دو بهها  داده

  باره ده 2متقابل اعتبارسنجي روش از ،شوند مي

(k fold=10است ) ی گذار برچسبفاده شد. در این بررسي

 که بود دسترس در اطلاعاتبنا بر  3ها کلاسیا انتخاب 

 شد. گرفته نظر درها  وتحلیل یهتجز در کلاس سه

 

 DAPC نظارت با روش  یبند طبقه خطای ارزیابی

 معیار ترین عمومي و مشهورترین درستي معیار

 که است یبند دسته های الگوریتم کارایي ةمحاسب

  از درصد چند شده طراحي یبند دسته دهد مي نشان

 يدرست به را آزمایشي رکوردهای مجموعه کل

 متداول یها روش از یکي  و است کرده یبند دسته

 یها نمونه ةمجموع از استفاده ،یبند طبقه ارزیابي

 ة بست با که است خطا ماتریس تشکیل وآزمون 

caret افزار نرم در R شد اجرا ( https://cran.r-

project.org/web/packages/caret/index.html.) 

 

 بحث و نتایج
 کل برایژنگانی  هایدادهپالایش  و کیفیت کنترل

 هاجمعیت

 در که شد اجرا اسنیپ 64750 روی کیفیت کنترل

                                                                               
1. Bayesian Information Criterion 

2. Cross Validation 

3. Labeling 
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 حذف ناشناخته موقعیت دلیل به اسنیپآغاز نوزده 

 روی کیفیت کنترل مختلف مراحل در و شدند

 از انحراف دلیل به اسنیپ 21 مانده باقي های اسنیپ

 نهایيهای  وتحلیل یهتجز از واینبرگ -هاردی تعادل

 استانهفت  از حیوان 404 مجموع در و شدند حذف

ة مرحل وارد اسنیپ 64710 با اکوتیپ سه از مختلف

 شدند. نهایيوتحلیل  تجزیه

 

 اصلیی ها مؤلفهوتحلیل  تجزیه

)سه نژاد(  هاجمعیتبرای ارزیابي تفاوت ژنتیکي میان 

دهندة  ( ترسیم شد که نشان1)شکل  PCA شکل

تمایز سه نژاد از همدیگر است و نژاد مازندراني از نژاد 

مؤلفة  پایة بر PCA وتحلیل تجزیه آذری جدا است. نتایج

 11/3دو مؤلفة اول  برای سه نژاد، داد که اول و دوم نشان

 90یه کنند و برای توجمي را توجیه واریانس درصد

 مؤلفة اول نیاز است. 318درصد واریانس بیش از 
 

 اصلی هایمؤلفه تشخیصیة تجزی

های  وتحلیل تشخیصي مؤلفه آمده از تجزیه دست نتایج به

اصلي نشان دادند که دو مؤلفة اول و دو تابع تشخیصي 

درصد واریانس را توجیه کردند. همچنین برای  107/3

مؤلفة اول  388ز به درصد واریانس نیا 99توجیه حدود 

 (.2)شکل  استتابع تشخیصي،  3با 

 شکل در روش این با بندی خوشه به مربوط تصویر

 که است مشخص شکل اینبنابر،  است. شدهارائه  3

 دارند. تفاوت و بوده متمایز همدیگر از نژاد سه

 

 
به ترتیب مربوط به نژادهای آذری،  FAM3تا  FAM1های ایران ) یشگاوممربوط به سه نژاد از  PCAوتحلیل  . تجزیه1شکل

 خوزستاني و مازندراني هستند(.
Figure 1. PCA Analysis of three Iranians Buffalos breeds ((FAM 1 to FAM 3 are related to Azari, Khuzestan and 

Mazandaran, respectively). 

 

 
 صلي متفاوتی اها مؤلفهشده  با شمار  یفتوص. واریانس تجمعي 2شکل 

Figure 2. Cumulative variance explained by different number of principal components 
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  مشخص FAMی مختلف و با ها با رنگ ها خوشههای سه نژاد.  یشگاومهای اصلي تشخیصي مربوط به وتحلیل مؤلفه . تجزیه3شکل

 (.ی آبي، زرد و قرمز به ترتیب مربوط به نژادهای آذری، خوزستاني و شمالي هستندها رنگ) دان شده  دادهنشان  ها نقطهو افراد با  اند شده
Figure 3. DAPC Analysis of three Iranian breeds of buffalo. Clusters are marked with different colors and with FAM and 

individuals with dots are shown (Blue, yellow and red colors are related to Azari, Khuzestan and Mazandaran, respectively). 
 

واریانس  DAPCدهد که روش بالا نشان مي شکل

بین گروهي را بیشینه و واریانس درون گروهي را 

ها و کند. همچنین با توجه به تعیین خوشهکمینه مي

مشخص کردن مرکز هر خوشه، تصویر آشکاری از 

سازد. نمایان مي PCAافراد نسبت به روش های گروه

 دستبهنتایج حاصل از اعتبارسنجي متقابل برای 

وتحلیل  ی اصلي که برای تجزیهها مؤلفهآوردن شمار 

نگه داشته شدند، با سي تکرار انجام شد که پنجاه 

را نشان دادند. این پنجاه  MSEمؤلفة اول کمترین 

 درصد  83/25مؤلفة اول با دو تابع تشخیصي، 

واریانس را توجیه کردند. برای تعیین شمار بهینة 

معیار ارزیابي است  BICبندی کمترین میزان  خوشه

کمترین میزان را نشان داد  K=3که در این بررسي 

 (.4)شکل 

 

 
 ها خوشهبه ازای شمار  BICیر مقاد. 4شکل

Figure 4. BIC values for the number of clusters 
 

 k=3 تا k=1 از BIC میزان  کمترین ،4 شکلبر بنا

افزایشي  صورت به نمودار روند kین ازا پس که است

 کمترین k=3دهد،  يم نشانآشکار  طور به و است

 این بودن (k) ایخوشه سه و دارد را BICمیزان 

 ،DAPC براینافزون  کند.ميیید تأ را هاجمعیت

 بر، مختلفی ها گروه برای را فرد هر عضویت احتمال

 کهآورد  يم فراهم بازگشتي تشخیصي توابعپایة 

 نزدیکي توانندمي روش، این از آمده دست بههای  ضریب

سیر کنند. تف را مختلف هایخوشه به افراد

 هایخوشه افراد، عضویتیگر احتمال د عبارت به

  آورد.مي فراهم را یآشکار ژنتیکي

 

 نژاد سه برای جدید هایدادهبینی  یشپ

 با روش عنوان به تشخیصي اصلي ایهمؤلفه روش

 برای .(Jombart et al., 2010) کندمي عمل نیز نظارت

 افراد بیشتر هایگروه است ممکن DAPC در مثال
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 یا نامشخص گروه افراد برخي ولي باشند شده شناخته

 گروه که افرادی صورت این در باشند. داشته ناشناخته

 و شوندمي استفاده مدل آموزش برای دارند مشخص

بنا بر  دارند نامشخص هایگروه که جدید هایداده

 ,.Jombart et al) شوندميبیني  یشپ آموزشي، مدل

بر ی بناگذار برچسبدر این بررسي چگونگي  .(2010

وتحلیل سه  تجزیه ازآمده  دست به نتایج که بوده نژاد

 100درستي  متقابل اعتبارسنجي بارده  با کلاس

 داد. نشان را درصد

 آن توانایي، DAPCهمانند  PCA اصليبرتری 

گستردة  حجم با جمعیتي ساختارهای شناسایي برای

 دنبو و ،کمتر محاسباتي زمان باة ژنگاني داد

 .است جمعیتي ژنتیک مدلة دربارهایي  یهفرض

 ضروری هایویژگي از برخيبدون  PCA ،حال ینباا

 است.( بیولوژیکيزیستي ) هایجمعیت ساختار بررسي

PCA نیازمند و سازدنمي فراهم را گروهي ارزیابي یک 

 ساختاربررسي  برای ها خوشه ازمناسبي  تعریف پیش

 تصویر آوردن به دست برای حتي و است جمعیتي

 Jombart) نیست مناسبها  یتجمع بین تنوع ازآشکار 

et al., 2010). تنوع اصليی ها مؤلفهوتحلیل  تجزیه 

ها و وع بین گروهتنی دو هر شامل که افراد میان کلي

و تصویر  دکنشود را خلاصه ميمي هاتنوع درون گروه

دهد را نشان مي ها گروهآشکاری از تفاوت بین 

(Jombart et al., 2010) از این  آمده دست بهکه با نتایج

 بین ارتباط ارزیابي برای بررسي همخواني دارد.

 نبی تنوعی مختلف، باید یک روش مناسب بر ها خوشه

 نادیده را گروهيدرون  تنوع و کند تمرکز ها گروه

 را کار این اصليی ها مؤلفه تشخیصية تجزی که بگیرد

   دهد.مي انجام

 با تونسي گاوهای جمعیتي ساختاربررسي  در

 دو ،PCA و DAPC روش جمله از مختلفی ها روش

 و کرد توصیف را کلي واریانس درصد 20 اولمؤلفة 

 از نژادها بین بهتری خیصتش توانایي DAPC روش

ة بهینشمار  تعیین در داشت. را یکسان منشأ

 اولشصت مؤلفة  نیز، شده داشته نگه اصلي های مؤلفه

 برای کردمي توصیف را واریانس درصد 40 که

 ,.Jemaa et al) شدند حفظ تشخیصيوتحلیل  تجزیه

در به  PCA به نسبت DAPCبرتری روش  .(2015

 تفاوت که است گروهي نبی تفاوتتصویر کشیدن 

 اصلية مشخص داد. نشان تر مناسب طور به را گروهي

PCA ژنتیکي ساختارهای شناسایي برای آن توانایي 

 ناچیز محاسباتي زمان در بزرگی ها دادهة مجموع در

 جمعیت ژنتیکي مدلة زمینة دربار فرضي هیچ بدون و

 برایپژوهشي  در .(Jombart et al., 2010) است

 و مدل بر مبتني هایروش با جمعیتي ختارسا بررسي

 در بالایي تداوم هاروش این ،DAPC اکتشافي روش

 عضویت احتمالات استنباط و جمعیت ساختاربرآورد 

 .(Pometti et al., 2014) دادند نشان گروه هر به افراد

 هایروش برای جایگزیني عنوان به PCA روش

 ,.Lee et al) است شده پیشنهاد بیزیی بند خوشه

2009; Liu & Zhao, 2006). حال  ینبااPCA  بدون

 ساختار بررسي برای ضروری هایویژگي از برخي

 و گروهي ارزیابي در ناتواني جمله اززیستي  جمعیت

بررسي  برای ها خوشهفرض  یشپ تعریف نیازمند

 بندی لایه تصحیح در همچنین است. جمعیت ساختار

 بین اریانسو اینکه علت به DAPC روش جمعیتي،

 کاهش را گروهيدرون  واریانس و افزایش را گروهي

 ,.Jombart et al) است PCA روش از بهتر دهدمي

در استنباط و تفسیر ساختار ژنتیکي با  .(2010

های پرشمار بررسي ساختار جمعیتي استفاده از روش

با توجه به  DAPC، روش  DAPCو  PCAاز جمله 

ها و  یتجمعر زیر هایي همچون تفسیر بهت برتری

عمل کرد  PCAبهتر از روش  ها خوشهانتساب 

(Sethuraman, 2013) .درستي  یادرست  انتساب نرخ

 درصد 80 از ها گروه به افراد انتساب در DAPC روش

 بود متفاوت تکرارشمار  به بسته درصد 97 تا

(Jombart et al., 2010). روشبررسي  این در DAPC 

 کرد عمل PCA روش از بهتر Kة بهینشمار  تعیین در

 PCA به نسبت افراد بین ارتباط از بهتری تصویر و

ی ها گروه به افراد انتساب در همچنین داد. ارائه

 این به توجه با داد. ارائه خوبي بسیاردرستي  خودشان

 بررسي برای روش این افراد، انتساب توانایي وها  برتری

 کنترل یبرا و خوشهشمار  تعیین و جمعیتي ساختار

های  بررسي در جمعیتي بندی لایه تصحیح و کیفیت

GWAS نژادیی ها گروه ازبیرون  افراد حذفی جا به 

 .است گزینه بهترین تشخیص،یرقابل غ
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 کلیگیری  یجهنت

 kدر تعیین شمار بهینة  DAPCدر این بررسي روش 

بهتر عمل کرد و با توجه به در نظر گرفتن شمار زیادی 

PC برای به تصویر کشیدن ساختار جامعة  همزمان طور به

 عنوان بهکند و همچنین این روش  يمعمل  PCAبهتر از 

 

کارآمد است و  ها دامیک روش با نظارت نیز در انتساب 

احتمال عضویت هر فرد را به جمعیت مورد بررسي فراهم 

توان از این اطلاعات برای کنترل اینکه آیا  يمآورد که  يم

های از پیش  یتجمعحي به صحی طور بهحیوانات 

 شده انتساب دارند، استفاده کرد. یفتعر
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