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  چکیده

ساختار ژنتیکی و ارتباط میان جمعیت   روش ابداع اي یک گونه را ههاي تعیین ژنوتیپ با توان بالا و مقرون به صرفه طی سالیان اخیر، امکان ارزیابی 
ستفاده از اطلاعات ژنومی فراهم ساخته است. بررسی ساختار جمعیتی بر اساس         نشانگرهاي گسترده در سطح ژنوم، اطلاعات ارزشمندي در ارتباط با     با ا

ــته ــه دو روشها فراهم میبندي زیرجمعیتروابط تکاملی و دس ــلی (تجزیه مؤلفه کند. هدف از این تحقیق مقایس ــخیصــی PCAهاي اص ) و تجزیه تش
تکه، عرب و کاسپین بود. به این جود در منطقه خاورمیانه شامل آخال) در بررسی ساختار و روابط بین جمعیتی سه نژاد اسب مو  DAPCهاي اصلی ( مؤلفه

ست آمده از آرایه منظور از داده شد. این تحقیق با همکاري    61در   Illumina 50K SNP Beadchipهايهاي ژنومی بد ستفاده  نمونه از این نژادها ا
سب (    شد و کدهاي مورد نی EGDCپروژه کنسرسیوم تنوع ژنتیکی ا صل نشان داد که در     Rافزار ها در نرماز براي آنالیز داده) انجام  تهیه شدند. نتایج حا

بندي کردند. معیار ارزیابی تعداد بهینه شود و هر دو روش سه جمعیت را جدا از هم خوشهدرصد واریانس توسط دو مؤلفه اول توجیه می 8/10هر دو روش 
نسبت به   DAPCنشان داد. روش   BICبهترین نتیجه را با کمترین  K=3) بود که تعداد BIC، معیار اطلاعات بیزي (DAPCبندي براي روش خوشه 
شمار بهینۀ  . با نتایج بهتري همراه بود PCAروش  صویر بهتري از ارتباط بین افراد ارائه داد. همچنین در   PCAبهتر از روش  Kدر تعیین  عمل کرد و ت

ــاب افراد به گروه ــحتانتس ــان می هاي خود هر دو روش ص ــیار خوبی ارائه دادند. در مجموع نتایج این تحقیق نش دهد با وجود اینکه نتایج تحقیقات بس
سایگی قرار می        شه از درخت هم سه جمعیت را که مربوط به منطقه خاورمیانه هستند در یک خو شته این  دهند، ولی با توجه به نتایج این پژوهش و با گذ

ستفاده از روش  ستفاده د ا صورت مجزا گروه  هاي مورد ا سه نژاد به  صویر بهتري از روابط بین جمعیتی  می DAPCشوند و  بندي میر این تحقیق،  تواند ت
 در نژادهاي اسب ارائه دهد.
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ــل پرداخته  ـــ اند و همچنین خویش ادامه داده و به تکثیر و ازدیاد نسـ
ـبت به    ـ ـیاري از محدودیت    نس ـ هاي محیطی سازگاري پیدا کردهبس

 منابع این مؤثر یریتو مدحفاظت از ذخایر ژنتیکی بومی ). 11 و 1( اند
  هاي بومیمطالعه تنوع ژنتیکی توده بر مبتنی اهلی هايدام در ژنتیکی

. تعریف ســاختار ) اســت8( هاجمعیت ژنتیکی ســاختار و شــناخت) 9(
یک           یت نژادي  پارچگی و هو ظت از یک نه براي حفا یک گو جمعیتی 

شرط براي مدیریت منابع ژنتیکی محسوب گونه مهم است و یک پیش
ساختار جمعیت   . )29 و 24شود ( می ستنتاج   منابع مؤثر در مدیریت، یا

ــت ) و به 8نژادهاي بومی (  در ژنتیکی  دربارة  دیدگاهی   آوردن دسـ
کردن  معین این بر علاوه تکامل جوامع ضروري است.   سیر  و تاریخچه

صاص  و جمعیتی ساختارهاي   خود به مربوط هايبه جمعیت افراد اخت
ستگی ژنومی ( پویش  مطالعات در  Genome wide associationپیو

study22کاذب مؤثر باشد ( هايکاهش ارتباط تواند در) می.(  
ا هاي اوراسی هایی است که در دشت  ترین گونهاسب یکی از کهن  

) و از نظر 17ســـال قبل اهلی شـــده اســـت ( 5000-6000در حدود 
ن گام ان در آهایی که انس ـپراکنش جغرافیایی تقریباً در تمام سـرزمین 

سب داراي         ست. ا شته ا ضور دا ست این حیوان نیز در کنار او ح نهاده ا
ــرایط جغرافیایی خاص هر         ــت ولی با توجه به شـ پراکنش جهانی اسـ
شکل گرفته       شرایط هر منطقه نیز  شور، نژادهاي مقاوم به  منطقه و ک

نژاد براي این گونه دامی در سراسر  500است. بر اساس آمارها بیش از 
شناخت ساختار ژنتیکی و روابط موجود   ). 17ن گزارش شده است (  جها

ــمند،  میان نژادها   نه ارزشـ ند در  می ي مختلف این گو بندي  اولویت توا
ــلاح و اجراي برنامه  هاي حفاظت ژنتیکی    برنامه   نژادي داراي هاي اصـ

شامل          سیایی  سب بومی آ سه نژاد مهم ا شد. در این تحقیق  اهمیت با
ین مورد بررسی قرار گرفته است. این نژادها به   تکه، عرب و کاسپ آخال

شورهاي عربی خاورمیانه و ایران       ستان، ک شورهاي ترکمن ترتیب از ک
گیرند، هر چند در ســـایر کشـــورهاي همجوار نیز پراکنش منشـــأ می

  اند. یافته
در سـطح ژنوم به   SNPامروزه اطلاعات حاصـل از نشـانگرهاي    

ــترده عه تنوع ژنت  طور گسـ تار    یکی داماي در مطال ــاخ هاي اهلی و سـ
داشتن ابزاري براي تجزیه و تحلیل ). 27 و 4(شود جمعیتی استفاده می

شانگري امري لازم     ستفاده از این حجم اطلاعات ن  ساختار جمعیتی با ا
هاي مختلفی براي بررســـی ارتباط بین جوامع و قرار اســـت که روش

شأت  ست.       گرفته دادن افراد در جوامعی که از آن ن شده ا شنهاد  اند پی
یت بندي جمعهاي پرشــماري براي تعیین ســاختار ژنتیکی و لایهروش

شیوه  ا ههاي آماري براي آزمون ارتباط بین جمعیتوجود دارد. یکی از 
ــتفاده از  و اختصــاص افراد به آن ــتفاده از ماتریس فاصــله، اس ها با اس

 PCA: Principal Component)هاي اصــلی وتحلیل مؤلفهتجزیه
Analysis) 15باشد () که قادر به تعیین ساختار جمعیتی می8( است.(  

ــال    و تحلیل مؤلفهتجزیه    ــون در س ــلی توســط پیرس هاي اص
). پایۀ کار این روش به این صورت است که در   16پیشنهاد شد (  1901

صلی    صفحه  صات محورهاي ا دهد را طوري تغییر می Yو  Xي مخت
شو     ضا پیدا  سیري در ف صلی مربوط به داده د تا مؤلفهکه م ا در ههاي ا

ن دهندة آطول آن مسیر قرار گیرند. هر محوري که بزرگتر باشد نشان   
ــتري در میان داده ــت که واریانس بیش ها در این جهت اســت و به اس

یل آن  فه همین دل ــتین مؤل ند. هدف از تجزیۀ     را نخسـ ــلی گوی ي اصـ
ست که واریانس موجود    مؤلفه صلی آن ا هاي چندمتغیره در دادههاي ا

هایی تجزیه کند که نخستین مؤلفه تا آنجا که ممکن است   را به مؤلفه
ــترین واریانس موجود در داده   ــد. دومین مؤلفه علت     علت بیشـ ها باشـ
ــترین واریانس ممکن پس از مؤلفه ــد ( ي اول و الیبیش ).  16آخر باش

ــی مؤلفه   ــخیصـ ــلی تجزیه تشـ  DAPC: Discriminant)هاي اصـ
Analysis of Principal Components)    روش چند متغیره اســت

شه       صیف خو سایی و تو شنا که به طور ژنتیکی با هاي افراديکه براي 
هاي هم ارتباط دارند، طراحی شــده اســت. این روش زمانی که گروه 

ــین وجود ند،    پیشـ خاب مدل را براي    k-meansندار پی در پی و انت
هاي تشخیصی مؤلفه   کند. تجزیهمیها استفاده  استنباط ژنتیکی خوشه  

ــتخراج اطلاعات غنی از داده ــلی منجر به اس ــده و اص هاي ژنتیکی ش
تر از روشکند. این رویکرد سریعجمعیت را فراهم می ها بهانتساب دام
شه  ست  داده بندي بیزي بوده و با طیف وسیعی از هاي خو ها قابل اجرا

ــازگارپذیري بالا DAPC). یکی از مزایاي 5( ــت. در واقع س ي آن اس
DAPC  بر مدل ژنتیک جمعیت خاصی وابسته نیست و درنتیجه فرض

به         ندارد.  کاژي)  ــتگی (لین عادل پیوسـ هاردي واینبرگ و ت عادل  ن ایت
 نظر از پلوئیدي بودن و نرخ نوترکیبیترتیب براي انواع موجودات صرف

  ).6 و 5ها، کاربرد دارد (آن
ساختار ج      سی  سب هدف این تحقیق برر  تکه،هاي آخالمعیتی ا

ــپین    کاسـ قه  عرب و  فاده از          موجود در منط ــت با اسـ نه  یا خاورم
ــازي این   Illumina 50K SNP Beadchipهــايداده و جــداســ

تجزیه تشخیصی ) و PCAهاي تجزیه مؤلفه اصلی (ها با روشجمعیت
فه  ــلی  مؤل کاري پروژه     ) بود.DAPC( هاي اصـ با هم این تحقیق 

 Equine Genetic Diversityاســب ( کنســرســیوم تنوع ژنتیکی 
Consortium انجام شده است. با توجه به پراکنش گسترده سه اسب (

واند تتکه (ترکمن)، عرب و کاسپین در ایران نتایج این تحقیق می آخال
اطلاعات ارزشمندي در زمینه درك بهتر و مدل کردن معماري ژنتیکی 

 نژادهاي اسب ایرانی نیز فراهم آورد.  
  

 هاد و روشموا

  گیري و تعیین ژنوتیپ:نمونه
در این مطالعه جهت بررســی ســاختار جمعیتی برخی از نژادهاي   

حیوان مربوط به نژادهاي  61اسب آسیایی از اطلاعات ژنومی مجموع   
ــپین (  24رأس)، عرب (19تکه (آخال ــتفاده 18رأس) و کاس رأس) اس

ــد. داده ــیوم تنوعش ــرس ــب  هاي این تحقیق از پروژه کنس ژنتیکی اس



  455     ... هاي اصلی) و تجزیه تشخیصی مؤلفهPCAهاي اصلی (هاي تجزیه مؤلفهمقایسه روشو همکاران،  ئیبابا

)Equine Genetic Diversity Consortium تهیه شــد که نحوه (
شده است، اما به ارائه ) 17ها در مقاله (آوري و تعین ژنوتیپ نمونهجمع

نه  ــه نمو نات جمع      طور خلاصـ بافت از حیوا یا  ــدند هاي مو   .آوري شـ
 )Pure gene )Qiagenیافته با استفاده از روش بهینه DNAاستخراج  

ــد و حدود      براي تعیین ژنوتیپ   DNAمیکروگرم  1از بافت انجام شـ
یه        نمونه  با اســـتفاده از آرا ــد. تعیین ژنوتیپ نیز  ــتفاده شـ   هاي ها اسـ

Illumina SNP50KBead Chip     52603که امکان تعیین ژنوتیپ 
ــانگري  ــتورالعمل را فراهم می SNPجایگاه نشـ ــاس دسـ کند، بر اسـ

 استاندارد ایلومینا انجام شد.
  

  ها:ویرایش داده
هاي حاصل از تعیین  در این تحقیق براي اطمینان از کیفیت داده  

آنالیزهاي نهایی مراحل مختلف کنترل کیفیت بر روي داده ژنوتیپ در 
ژنوتیپ از دســت   %5ابتدا حیوانات با بیش از  .هاي اولیه اعمال شــد 

شته   سپس   شدند رفته از آنالیزهاي بعدي کنار گذا که در  هاییSNPو 
نادر    لل  نات داراي فراوانی آ ــدي از  مجموع حیوا و نرخ خوانش (درصـ

شده   نمونه شانگر تعیین ژنوتیپ  متر از اند) به ترتیب کها که براي آن ن
ــد و  2 ــد بودند (  95درصـ ــدند. در نهایت براي     10درصـ )، حذف شـ

SNP  باقی نده، آن  هاي  هاردي واینبرگ        ما عادل  خارج از ت که  هایی 
ــته شــدند   بودند، به عنوان معیاري از خطاي تعیین ژنوتیپ کنار گذاش

سطح معنی   ). 26( ست آوردن  صحیح  براي بد داري در این آزمون از ت
بنفرونی (

n
=β اســـتفاده شـــد. که در این فرمول (n  تعداد آزمون و

 α=05/0 نوع اول) و خطاي SNP )50000=n همان تعداد نشانگرهاي
ــطح احتمال معنی  ــدند که درنتیجه س  β=10-6داري در نظر گرفته ش

ــد. باید توجه کرد که هرچند عدم تعادل هاردي واینبرگ در     خواهد شـ
ــانجایگاه دهنده خطاي تعیین ژنوتیپ نیســت و هاي مختلف الزاماً نش

خاب، رانش و جهش نیز م   مل مختلفی همچون انت عث     یعوا با ند  توان
  ,.Teo et alانحراف از تعادل شوند، با این وجود همانطور که در مقاله  

هاي شــدید از این تعادل به ) به تفســیر بیان شــده اســت انحراف26(
احتمال زیاد به دلیل خطاي تعیین ژنوتیپ و اشــتباه در مراحل اتصــال 

 SNP Chipهاي ها با استفاده از آرایهپرایمرها در هنگام ژنوتیپ نمونه
جهت وارد شـــدن به اطلاعات ژنوتیپی  نهایتدر . )10(افتد اتفاق می

افزار  ) با نرمژنوتیپ ســه دســته( 2و 1 ،0به فرمت ، آنالیز بعدي حلامر
plink )19تبدیل شدند(. 
 

  آنالیزهاي آماري
  ): PCAهاي اصلی (تجزیه مؤلفه

موجود هاي اصــلی آن اســت که واریانس هدف از تجزیه به مؤلفه
فه     در داده به مؤل فه       هاي چند متغیره را  هایی تجزیه کند که اولین مؤل

ا هاصلی تا آنجا که ممکن است علت بیشترین واریانس موجود در داده   
شترین واریانس ممکن بعد   را توجیه کند. دومین مؤلفه نیز به ترتیب بی

هر مؤلفه  علاوه در این روش از مؤلفه اول و الی آخر را توجیه نماید. به     
دیگر  هايهاي دیگر است، یعنی بین هر مؤلفه و مؤلفهمستقل از مؤلفه

یانس          ماتریس وار تدا  به این منظور، اب ندارد.  ــتگی وجود   -همبسـ
سبه می    ستقل محا سپس بردار و مقدار    کواریانس متغییرهاي م شود. 

ویژه این ماتریس محاســبه شــده و بر اســاس مقدارهاي ویژه با اندازه 
دار ویژه مربوطه به آنها انتخاب و به عنوان ضـــرایب ترکیب     بزرگ، بر

ستفاده می       صلی ا شکیل توابع مؤلفه ا صلی جهت ت ود ش خطی متغییر ا
ــند. هرکدام از این توابع         ــتقل باشـ بطوریکه این توابع از یکدیگر مسـ

ــی از واریانس متغییرهاي مســـتقل را توجیه می      کنند که خود   بخشـ
عداد توابع مور   تعیین نده ت عات       کن حداکثري اطلا هت حفظ  یاز ج د ن

عاد داده     کاهش اب ــلی و همچنین میزان  ها  موجود در متغییرهاي اصـ
شد ( می ستفاده از این توابع مقدار آنها براي هر یک  3با ) در نهایت، با ا

هاي جدید براي تعیین و ترسیم الگو از مشاهدات محاسبه و از این داده
در این تحقیق،  PCAي ف تجزیهشود. مراحل مختلها استفاده میداده

  انجام شد. Princompو با به کارگیري تابع  Rدر محیط 
  هچند متغیر يتجزیهبررســی ســاختار جمعیت با اســتفاده از روش 

  : )DAPC( هاي اصلیتشخیص مؤلفه
ــخیص تمایز و تنوع ژنتیکی در بین و داخل گروهبه   ا، همنظور تش

که یک روش پارامتري  )DAPCهاي اصلی (تشخیص مؤلفه  يتجزیه
ــته آماري  و غیر مبتنی بر مدل می ــد، با بس مربوط به  adegenetباش

با  و درپیشناسایی تعداد بهینه خوشه با اجراي پی    .اجرا شد  Rافزار نرم
ــه حل و راه Kافزایش  با معیار      هاي مختلف خوشـ ــه  بندي در مقایسـ

اجرا   (BIC: Bayesian Information Criterion) اطلاعات بیزي 
 BICتوسط نقطه حداقل در منحنی ارزش   BIC. در عمل بهترین شد 

 PCAها را با نشان داده شد. این تابع در آغاز داده Kبه عنوان تابعی از 
ــپس الگوریتم  تبدیل می   اجرا  Kبا افزایش مقادیر  K-means کند، سـ

 ). 5(د شومی
  

  نتایج و بحث
شانگري   52603ها بر روي مراحل مختلف ویرایش داده   جایگاه ن
SNP  ــد.   61در ــب اجرا ش بعد از کنترل نمونه از نژادهاي مختلف اس

درصد  5در جریان تعیین ژنوتیپ با بیش از اي هیچ نمونهاولیه،  کیفیت
شد،  داده گم شده حذف   شانگر   11830مجموع تعداد ن به دلیل  SNPن

ــه   فراوانی آل نادر و سـ یل انحراف ا به   SNPلی  هاردي  دل عادل  -ز ت
 40770حیوان با  61 ، مجموعشــدند. در نهایتکنار گذاشــته وینبرگ 

ــانگر  با موفقیت گذرانده و     کنترل کیفیت را  مراحل مختلف   SNPنشـ
 .ها مورد استفاده قرار گرفتندبراي مراحل بعدي آنالیز داده
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  )PCAي اصلی (تجزیه و تحلیل مؤلفه
کی ارزیابی اختلاف ژنتیبررسی چگونگی تفکیک نژادها و  براي     

سه جمعیت مورد مطالعه   گراف مؤلفهها میان جمعیت صلی براي  هاي ا
مشاهده   1 شکل همانطور که در  .)1شکل  ترسیم شد (  در این تحقیق 

سته     شود  می شه کاملا متمایز د سه خو د. شون بندي میسه جمعیت در 
ــاس  PCAنتایج تجزیه    ــان داد که این  PC2 و PC1بر اسـ  3 نشـ

 . پوشانی باهم ندارندهمجمعیت (نژاد) هیچ 
  

  

  
نژادهاي  دهندههاي آبی، قرمز و سبز رنگ به ترتیب نشانافراد با نقطهاصلی اول:  فهنژاد اسب مورد مطالعه در این تحقیق بر اساس دو مؤل مربوط به سه PCAتجزیه  -1شکل 

  .تکه، عرب و کاسپین هستندآخال
Figure 1- PCA analysis based on the first two principal components in the three horse breeds investigated in this study: individuals 

with blue, yellow and red dot colors are showing Akhal-Take, Arabian and Caspian breeds, respectively.  
 
 

ي مؤلفه 53کنند. درصد واریانس را توجیه می 8/10دو مؤلفه اول  
کند که بالا ها توجیه می  درصـــد واریانس را در این جمعیت   3/90اول 

ــت که این جمعیتدهندهبودن واریانس توجیهی نشـــان ها ي این اسـ

ستند.   صد واریانس   100براي توجیه متمایز از هم ه مؤلفه اول  60در
 ).2مورد نیاز است (شکل 

  

 
  دهد.میزان واریانس توجیه شده را نشان می Yتعداد مؤلفه اصلی و محور  X: محور اصلی هايواریانس تجمعی توصیفی توسط مؤلفه -2شکل

Figure 2- Cumulative variance explained by different number of principal components: The X axis is showing the number of 
principal components and the Y axis is standing for the variance explained.  

 
 
با         یا  ــب دن هاي مختلف اسـ در بررســـی تنوع ژنتیکی در نژاد

سون و همکاران (   SNP هاي داده سطح ژنوم، پتر شان دادند  17در  ) ن
تکه، عرب و کاســـپین در یک محدوده از که نژادهاي خاورمیانه، آخال

ــایگی (  گیرند و همچنین  ) قرار میNeighbor Joiningدرخت همسـ
 ایدر سراسر آساین نژادها گسترش  در ی مغولهاي گزارش شد که اسب  

سه جمعیت با توجه    بودهگذار یرتاث ضر این  اند، درحالیکه در تحقیق حا
ه جمعیت اند در سبه اینکه از سه منطقه جغرافیایی متفاوت منشأ گرفته 

همراستا با نتایج   PCAشوند. این نتیجه از روش  بندي میمجزا خوشه 
 ریچ) و 13و همکاران ( نُومبر )،14و همکاران (  پاچو محققانی همچون  

که روش      ) بود. آن21و همکاران (  ند  یان داشـــت به    PCAها ب قادر 



  457     ... هاي اصلی) و تجزیه تشخیصی مؤلفهPCAهاي اصلی (هاي تجزیه مؤلفهمقایسه روشو همکاران،  ئیبابا

هاي ایزوله شده بوسیله عوامل مختلف   ها و جمعیتشناسایی مهاجرت  
ستند.   شه به عنوان جایگزینی براي روش  PCAروشه بندي هاي خو

  ). 8بیزي نیز پیشنهاد شده است (
ــانگر  ــترین اهمیت را     SNPپنج نشـ مهم که در مؤلفه اول بیشـ

ــد    ــن ــاي SNPداشــــت ، chr1.40927347 ،chr1.36821928ه
chr1.13788925 ، chr1.30146112 وchr1.12056924  با ضرایب

 01457/0و  0123/0، 01143/0، 01129/0، 01079/0بــه ترتیــب 
نیز که کمترین اثر را در مؤلفه اول  SNPبودند و همچنین پنج نشانگر  

ــ ، chr1.41719058 ،chr126309054هاي  SNPتند به ترتیب    داشـ
chr1.41492293 ، chr1.14466144 وchr1.40502663  با ضرایب

ند.   -0095/0و  -0102/0،  -0103/0، -0104/0،  -01081/0 بود
 دلیل مطالعه به این در شده  گرفته کار به اسب هاي نمونه تعداد هرچند

ها از پروژه کنسرسیوم   و تأمین داده ژنوتیپ تعیین هايهزینه بودن بالا
سبتا      ست ن سب ممکن ا اما باید دقت  به نظر بیاید، کم تنوع ژنتیکی ا
 براي نمونه تعداد دهد که اینداشت که نتایج تحقیقات قبلی نشان می

 باشــد.می کافی هاژنتیکی جمعیت ســاختار با مرتبط آنالیزهاي انجام
ــات قبلی ثابت  تواندمی تنها نمونه کوچک که اندازه اندکرده گزارشـ

ژنتیکی  سـاختار  نظیر معیارهایی برآورد کوچکی در اریب ایجاد موجب
 مورد معیاري در اریب این میزان اما شود،  و تفرق جمعیتی هاجمعیت

به همین خاطر در این  )28، 25اســت ( بیشــتر بســیار آللی تنوع مانند
ــاختار ژنتیکی    تحقیق از این داده ــی سـ ــب  ها در بررسـ نژادهاي اسـ

 .خاورمیانه استفاده شد
  

  )DAPCهاي اصلی (ي تشخیصی مؤلفهتجزیه
ــکل  ــه 3ش ــب مورد بندي جمعیتچگونگی خوش هاي مختلف اس

با اســتفاده از دو  DAPCمطالعه در این تحقیق را با اســتفاده از روش 
تابع  دونشان داد که  نتایج حاصل  دهد. مولفه تشخیصی اول نشان می   

 .کندمیتوجیه  درصد واریانس را 8/10 دوداول ح تشخیصی

  

 
 هاي آبی،اند و افراد با نقطههاي مختلف مشخص شدهها با رنگهاي اصلی تشخیصی مربوط به نژادهاي اسب مورد مطالعه در این تحقیق: خوشهتجزیه و تحلیل مؤلفه -3شکل

  .تکه، عرب و کاسپین هستنددهنده نژادهاي آخالنشانزرد و قرمز رنگ به ترتیب 
Figure 3- DAPC analysis for three breeds of horse evaluated in this study: Clusters are marked with different colors and individuals 

with blue, yellow and red dot colors are showing Akhal-Take, Arabian and Caspian breeds, respectively. 
 

یک       DAPCو  PCAهر دو روش    عث تفک با در این تحقیق 
ران و همکا نابیلوصحیح جمعیتی در نژادهاي اسب مورد مطالعه شدند.    

ي ساختار جمعیتی گوسفندان ایرانی نتایج مشابهی    ) نیز در مطالعه12(
تداوم بالایی در تخمین   DAPC روشرا گزارش کردند. با این وجود،   

شان       ضویت افراد به هر گروه ن ستنباط احتمالات ع ساختار جمعیتی و ا
ــت ( جاکه روش   ). 18داده اسـ قد برخی از ویژگی   PCAاز آن هاي  فا

ساخت      سی  هاي بیولوژیکی از جمله ناتوانی ار جمعیتضروري براي برر

ست    ست، لذا از آنجا که در اکثر تحقیقات در نظر ا  در ارزیابی گروهی ا
ساختار جمع  یپ يبرا دون ها (گروه) بتعداد خوشه  نییبا تع تیبردن به 

ا جدا هی اقدام شود، در این تحقیق، براي بررسی زیر جمعیت  دانش قبل
ــلی   از تاثیر مکان جغرافیایی از    ــی مؤلفه اصـ ــخیصـ روش تجزیه تشـ

)DAPC نیز اســتفاده شــد. در این روش محقق نظري در خصــوص (
ــت که تعداد زیر ها نمیتعداد زیرجمعیت دهد بلکه این روش آماري اس

ــاختار هاي  روش کردیرودهد.  ها را پیشـــنهاد می  جمعیت  ي بر این سـ
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 دارايها تیجمعها با هم مرتبط نبوده و نشــانگر فرض اســتوارند که  
همانند  استفاده از روش مستقل از مدللذا . )6(هستند  آمیزش تصادفی

DAPC شوندي متمرکز محسوب میهاتیجمع يبرا يترروش راحت. 
صحیح لایه  به علت اینکه  DAPCبندي جمعیتی، روش همچنین در ت

کاهش       خل گروهی را  یانس دا یانس بین گروهی را افزایش و وار وار
ــحیح یا   عمل می  PCAدهد بهتر از روش  می ــاب صـ کند. نرخ انتسـ

ساب افراد به گروه  DAPCصحت روش   صد تا   80ها از در انت  97در
 این دیگر، سوي  ). از6درصد بسته به تعداد تکرار متفاوت بوده است (   

ــباتی زمان  موجب کاهش   روش ــتخراج جهت نیاز مورد محاسـ  اسـ
  ).7شود (می حجیم هاياز داده اطلاعات

قادر است تا تمام   DAPCحاکی از این است که روش   3 شکل   

ــه ــه گروه متمایز خوش . همچنین با توجه به بندي کندحیوانات را در س
کند می کند و مرکز هر خوشــه را مشــخصهایی که تعیین میخوشــه

تر ه پیشک PCA ها نسبت به روش هاي داماز گروه تريتصویر واضح  
ــاره گردید، ــازدنمایان می اش ــزا .س ــان داد که در 23( رامنس ) نیز نش

ستنباط و   ساختار ژنتیکی از روش  ا سیر  ساخ    تف شمار بررسی  تار هاي پر
ــیر بهتر  با توجه به برتري    DAPCجمعیتی، روش  هایی همچون تفسـ

 کند.عمل می PCAها بهتر از روش ها و انتســاب خوشــهزیر جمعیت
شده ت      find. Clusterتابع  صیف  سط شکلی از واریانس تجمعی تو  و

ــلی هايمقدارهاي ویژه مؤلفه ــیف DAPC اص کند. نتایج می را توص
ــان داد  ــد واریانس را توجیه می 60که نش ــد در ص کنند مؤلفه اول ص

 ).4(شکل 
  

 
  دهد.میزان واریانس توجیه شده را نشان می Yتعداد مؤلفه اصلی و محور  X: محور DAPCدر روش  اصلی هايواریانس تجمعی توصیفی توسط مؤلفه -4شکل

Figure 4- Cumulative variance explained by different number of principal components for DAPC method: The X axis is showing the 
number of principal components and the Y axis is standing for the variance explained.  

  
طبق ، دهدنشان می kرا با افزایش مقادیر  BIC قادیرم 5 شکل     

که بعد از این  بدســت آمد k=3براي  BICکمترین مقدار  شــکل،ن ای
ــحافزایش می BIC ،تعداد ــان می یابد و به طور واض دهد که این نش

کمترین مقدار  K=3تعداد خوشه بهتر است در نظر گرفته شود. بعد از     
BIC  شه ست و رفته رفته این مقدار افزایش پیدا می  4 براي خو کند. ا

کند و خوشه را تایید می  هاي بالا وجود یکبه شکل  این معیار با توجه
ه بندي کنیم نهایت سه خوشه با توج اگر بخواهیم به چند خوشه تقسیم  

ــکل ــتند. علاوه براین، K=3بالاتر از  BICبا  به ش   قابل تفکیک هس
DAPC  هاي مختلف براساس   احتمالات اعضاي هر فرد را براي گروه

ها به توانند نزدیکی دامو می آوردتوابع تشخیصی جایگشتی فراهم می   
ها، خوشه. احتمالات عضویت دام)5( هاي مختلف را تفسیر کنندخوشه

ضحی را فراهم می    صریح و وا ) با هدف 7( کریمی .آوردهاي ژنتیکی 
اطلاعات  اساس  بر ایران گاوهاي بومی جمعیت ژنتیکی ساختار  بررسی 

شت جمعیت  از گاو رأس 90ژنومی، تعداد   بومی گاوهاي از فمختل ه
شور  ستانی،    سرابی،  نژادهاي شامل  ک  مازندرانی، کرمانی، کردي، سی

مورد بررسی قرار   DAPCپارس را با استفاده از روش   و نجدي تالشی، 
صل تعداد   ساس نتایج حا ساس روش   ژنتیکی خوشه  سه  داد. بر ا  بر ا

K- meansشــد. جمعیتهاي داده ایران نشــان بومی گاوهاي بین در 
شی  مازندرانی  خوشه  در نژادها، این جغرافیایی توزیع با انطباق در و تال

مناطق  در شـــده پراکنده نژادهاي همچنین، گرفتند. قرار یکســـانی
ستانی  سرابی    غرب شمال  کوه شور (  مناطق کردي) و نژادهاي و ک

ستانی،      جنوبی سی شور (  گروه ژنتیکی نجدي) دو و پارس کرمانی، ک
مایز  تایج این تحقیق روش     تشـــکیل  را دیگر مت ــاس ن ند. بر اسـ داد

DAPC        ساختار جمعیتی نژادهاي بومی سی  سب براي برر شی منا رو
 .گزارش شده است

  
شد    شاره  سون  همانطور که قبلا ا سی  17و همکاران ( پتر ) در برر
ــب دنیا که، تکه نژادهاي آخال گزارش کردند تنوع ژنتیکی نژادهاي اس

 تیکه جمعگیرند و بیان شــد عرب و کاســپین در یک خوشــه قرار می
سر آس   و توا در گسترش اسب  اسب مغولی   گذار ریو اروپا تاث یاها در سرا
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ستند  شی از  نتایج می ینا که ه ي ادتنوع درون نژ يسطح بالا تواند نا
لف، هاي مختباشد. لذا براي ارزیابی ارتباط بین خوشهها در این جمعیت

تمرکز کند و تنوع درون  ها  باید یک روش مناســـب بر تنوع بین گروه    
هاي اصـــلی ي تشـــخیصـــی مؤلفهگروهی را نادیده بگیرد که تجزیه

)DAPC(   هاي  دهد. در مطالعه بر روي گاومیش    این کار را انجام می
تجزیه وتحلیل   و  (PCA)هاي  هاي تجزیه وتحلیل مؤلفه    ایران روش

توانست  DAPCاجرا شد. روش ) DAPCهاي اصلی (تشخیصی مؤلفه

یابی،      یار ارز هد. در این     BIC K=3با مع ــان د جه را نشـ بهترین نتی
ــبت به روش    DAPCتحقیق روش  ــاختار جمعیتی نس ــی س در بررس

PCA    بندي بهتر گزارش شده است و در کنترل کیفیت و تصحیح لایه
 PCAهاي پیوســـتگی به عنوان جایگزینی براي جمعیتی در بررســـی
 .)2پیشنهاد شده است (

  

  

  
  دهد.را نشان می BICارزش  Yتعداد خوشه و محور  X: محور هاي اسب مورد مطالعه در این تحقیق بر اساس معیار اطلاعات بیزيها براي جمعیتتعداد خوشه -5شکل 

Figure 5- Number of clusters for the horse populations investigated in this study based on Bayesian Information Criterion (BIC): The 
X axis is showing the number of clusters and the Y axis is standing for BIC values.  

  

  کلی گیرينتیجه
ــلی (   روشدر این تحقیق دو   فه اصـ ) و تجزیه  PCAتجزیه مؤل

صلی (      صی مؤلفه ا شخی سایی     )DAPCت شنا براي تفکیک نژادي و 
ــب آخال  روابط بین جمعیتی  تکه، عرب و کاســـپین مورد   نژادهاي اسـ

مقایســه قرار گرفتند که با توجه به پراکنش گســترده این ســه نژاد در 
ــمندي در زمینه درك    تواند  ایران نتایج این تحقیق می  اطلاعات ارزشـ

ــاختار ژنتیکی این نژادها فراهم آورد. این تحقیق با همکاري      بهتر سـ
) و با اســـتفاده از EGDCپروژه کنســـرســـیوم تنوع ژنتیکی اســـب (

شه    صل از ترا شد. اطلاعات حا شان داد که   هاي ژنومی انجام  نتایج ن
سه جمعیت را به    DAPCو  PCAهر دو روش هرچند  ستند  سه   توان

ــه نژاد کاملا از هم  نژاد خوشــه ــد که این س ــاهده ش بندي کنند و مش

به تصویر کشیدن   به دلیل   DAPCمتمایز هستند اما در مجموع روش 
رضفتفاوت بین گروهی با زمان محاســباتی کمتر، و عدم نیاز به پیش

ضح   هاي مورد مطالعههایی دربارة مدل ژنتیک جمعیت صویر وا  تري، ت
ساختار جمعی  ستفاده از اطلاعات ژنومی ارائه می از   دهد وتی نژادها با ا

 کند.کارآمدتر عمل می Kدر تعیین تعداد بهینه  DAPCروش 
  

  تشکر و قدردانی
سندگان    سیوم تنوع       از مقاله نوی سر صمیمانه پروژه کن همکاري 

و همکاران  پترسون  ) و به خصوص خانم دکتر EGDCژنتیکی اسب ( 
ــان به خاطر در اختیار قرار دادن اطلاعات ژنوتیپی نژادهاي مورد       ایشـ

 دارند. را تشکر مطالعه در این تحقیق کمال
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Introduction1 Development of high-power and cost-effective genotyping methods in recent years has provided 
the possibility of evaluation the genetic structure and the relationship among species populations utilizing genomic 
data. Genome wide inference of population structure using genetic markers could provide invaluable information 
associated with evolutionary relationships and clustering of subpopulations for performing animal breeding 
programs. In large scale studies, one of the interesting subjects is to study the existence of genetic differences 
among subdivided groups ascertained from different geographic locations. The objective of this study was to 
compare the principal component analysis (PCA) and discriminant analysis of principal component (DAPC) 
approaches for determining the population structure and study how an individual allocated to the true population 
of origin, in three Horse breeds located in Middle East consisting Akhal Take, Arabian and Caspian using genomic 
data. 

Materials and Methods In this study, the genomic data obtained from 61 animals consisting Akhal Take (19), 
Arabian (24) and Caspian (18) were used to investigate the population structure of some Asian horse breeds. The 
data were obtained from the Equine Genetic Diversity Consortium (EGDC) project. Hair or tissue samples were 
collected from animals. DNA extraction was performed using an optimized Pure gene (Qiagen) assay and 
approximately 1 μg of DNA was used for genotyping of the samples. Genotyping was performed using Illumina 
SNP 50K BeadChip arrays that allow to genotype 52603 SNP marker loci, according to the Illumina standard 
guidelines. In this study, different quality control steps were applied on preliminary data to ensure the quality of 
genotyping data. Quality control carried out using PLINK v.1.07 program. The samples with more than 5% missing 
data were excluded from analysis. Then for each SNP, MAF and call percentage were calculated and the SNPs 
with a call rate<95% and a MAF<2% were discarded. Deviation from Hardy-Weinberg equilibrium (p<10-6) was 
estimated for the remaining SNPs to identify genotyping errors. The Bonferroni correction (β=α/n) was used to 
address the multiple testing comparison problem. Principal component analysis (PCA) is a statistical technique 
for summarizing data from many variables into a few variables which describe as much of the variation in the data 
as possible. For this purpose, the variance-covariance matrix of independent variables was first calculated and 
principal components were extracted. Each new variable has an associated Eigen value that measures the respective 
amount of explained variance. Furthermore, the model independent of discriminant analysis of principal 
component (DAPC) is a multivariate method designed to identify and describe clusters of genetically related 
individuals. When group priors are lacking, DAPC uses sequential K-means and model selection to infer genetic 
clusters. Analysis was performed using PCA and DAPC approaches and the codes for analysis were provided in 
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R v.3.4.1 software. 
Results and Discussion The analysis of the main components summarizes the general variation among 

individuals, which includes both the variability between the groups and the diversity of the groups, and shows a 
clear picture of the differences between the groups. The results of this study indicated that 10.8% of the variance 
was explained by the first two components in both PCA and DAPC methods. Both methods showed high accuracy 
for assigning of individuals to the true population of origin and both were able to cluster three populations 
separately. The Bayesian information criterion (BIC) index was used for evaluating the optimal number of clusters 
for DAPC method and the results revealed that K=3 showing the optimal number with lowest BIC that completely 
separate three populations. The DAPC method was better than PCA to separate populations from each other due 
to the increase of intergroup variance and the reduction of intra-group variance. In determining the optimal number 
of K, it worked better than PCA method and provided a better picture of the relationship between individuals. This 
results show that DAPC method can be applied in quality control of GWAS as an alternative to the PCA, because 
of summarizing the genetic differentiation between groups and overlooking within-group variation and provides 
better population structure.  

Conclusion In general, the results of this study showed that although the previous studies grouped these three 
breeds located in Middle East in one cluster of neighboring trees, however, according to the results of this study, 
three breeds are grouped separately, and the DAPC method can better illustrate the inter-population relationships 
in horse breeds. 

 
Keywords: Population structure, Middle East horse breeds, SNP markers, PCA and DAPC methods. 
 


