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اصلیهاياستفاده از تحلیل افتراقی مؤلفهبررسی ساختار جمعیتی گاوهاي بومی ایران با 
کریم کریمی

و، دانشگاه شهید باهنر کرماني تخصصی ژنتیک و اصلاح نژاد دامآموخته دکترادانش
)karim.karimi81@gmail.com، (نویسنده مسوول: عضو انجمن پژوهشگران جوان، دانشگاه شهید باهنر کرمان

24/11/95تاریخ پذیرش:5/2/95: تاریخ دریافت

چکیده
هاي به کارگیري دادهاست.هاجمعیتژنتیکیتنوع و ساختار شناخت مبتنی برهاي اهلی منابع ژنتیکی در داممؤثرمدیریت 
را هاابعاد و پیچیدگی این دادهاست کههایی روشاستفاده ازد نیازمنها ارتباط ژنتیکی میان جمعیتشناساییجهتحجیم ژنومی 

جهت بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت گاوهاي اصلیهايمؤلفهوش تحلیل افتراقی استفاده از رحاضر هدف از تحقیق دهند.کاهش 
گاو از هشت رأس90داد تعشکل تک نوکلئوتیدي بوده است.چندهاي حاصل از نشانگرهاي متراکم بر اساس دادهایران بومی 

ارس مورد پبومی کشور شامل نژادهاي سرابی، سیستانی، کردي، کرمانی، مازندرانی، تالشی، نجدي و گاوهايازمختلف جمعیت 
Illuminaها با استفاده ازتعیین ژنوتیپ نمونه.ندبرداري قرار گرفتنمونه BovineHD SNP chip جایگاه 777962شاملSNP انجام

هايمؤلفهتحلیل افتراقی .ها تعیین شدهاي آللی جمعیتبر اساس تفاوت در فراوانیي مختلففواصل ژنتیکی میان نژادهاگرفت.
دو نژاد پارس و کرمانی کمترین فاصله ژنتیکی را در بین ها اجرا شد. بر روي دادهRافزار در نرمadegenetاصلی به کمک بسته 

تعداد سه خوشه ژنتیکی بر شد. مشاهدهو سیستانی کردينژادیشترین فاصله ژنتیکی میان دو نژادهاي مورد بررسی داشتند و ب
اصلی مورد انتخاب هايمؤلفهجهت اجراي تحلیل افتراقی استنتاج شده ترین تعداد گروهمناسببه عنوان K-meansاساس روش 

هاي مازندرانی و گاوهاي بومی ایران ثابت کرد. جمعیتنتایج این تحقیق وجود سه گروه ژنتیکی عمده را در بینقرار گرفت.
نژادهاي پراکنده شده در مناطق همچنین، شی در انطباق با توزیع جغرافیایی این نژادها، در خوشه یکسانی قرار گرفتند. لتا

ي) دو گروه (سیستانی، کرمانی، پارس و نجدکشور (سرابی و کردي) و نژادهاي مناطق جنوبی کشور کوهستانی شمال غرب 
مرتبط با هاي ژنتیکی اصلی به خوبی توانست موجب تفکیک گروههايمؤلفهتحلیل افتراقی .تشکیل دادنددیگر رامتمایز ژنتیکی 

برايهاي حفاظت ژنتیکی تواند در طراحی برنامهمیدر پژوهش حاضر شناسایی شده ساختار ژنتیکی افراد نژادهاي مختلف شود. 
به کار گرفته شود. گاوهاي بومی ایران

شکلی تک نوکلئوتیدي، گاوهاي بومی ایرانها، چنداصلی، کاهش ابعاد دادههايمؤلفهتحلیل افتراقی هاي کلیدي: واژه

مقدمه
منشأبررسی ها امکان شناسایی ساختار ژنتیکی جمعیت

.آوردرا فراهم میها گیري و ارتباطات میان جمعیتشکل
دسترسی روزافزون همگام باها نتیکی جمعیتمطالعه ساختار ژ

ش گستر. )3(هاي ژنومی تسهیل شده استبه داده
دستیابی به امکانیابی ژنوم هاي نوین در عرصه توالیفناوري

هاي مختلف در گونهرا اي از اطلاعات ژنتیکی حجم گسترده
ابعاد و پیچیدگی افزایش با است.فراهم کردههاي اهلی دام

میان افراد نیازمند ژنتیکی نمایش ارتباطات ي ژنتیکی، هاداده
1هادادهابعاد قادر به کاهش است که هایی استفاده از روش

هایی متغیره از جمله روشچندايهتجزیه و تحلیل.)1(باشند 
استخراج انواع مختلفی ها و هستند که جهت کاهش ابعاد داده

ها مبتنی این روشاند.ژنتیکی به کار گرفته شدهاز اطلاعات
ها بوده و بر یافتن متغیرهایی هستند که ترکیب خطی از آلل
).36کنند (واریانس بین افراد را تا حد امکان منعکس می

هاي چندروشجمله از )PCA(2اصلیهايمؤلفهتحلیل
ژنتیکی هايدر تجزیه و تحلیلکه به فراوانی استمتغیره

در نظر بهنیازروش بدون . اینبه کار برده شدها جمعیت
ها، قادر به ژنتیکی جمعیتدر مورد مدل گرفتن فرض اولیه

با این حال،.)12،28(ها استجمعیتژنتیکی شناسایی ساختار 
توسط این روش هاي ژنتیکی شناسایی شده ابی گروهارزی

هاي موجود در جمعیت نیازمند وجود یک تعریف اولیه از خوشه
ها از دو نکه واریانس بین افراد در جمعیتهمچنین، با آاست.

تشکیل یهنس بین گروهی و واریانس داخل گروجزء واریا
شده است، این روش تنها بر واریانس کل افراد تمرکز یافته 

ارزیابی ارتباط میان هایی جهت روشبا این حال،است. 
تر هستند که بر واریانس بین هاي ژنتیکی مناسبخوشه
ها را نادیده یافته باشند و واریانس داخل گروهها تمرکزگروه
اصلی هايمؤلفهافتراقی تحلیلروش . )23(گیرندمی

)DAPC(3ها شده و هاي بین گروهسازي تفاوتموجب بهینه
در سازد. به عبارت دیگررا حداقل میواریانس داخل گروهی 

شوند که اي تعریف میمتغیرهاي جدید به گونه،این روش
نس واریاتا حد ممکن نشان داده شده وها فات بین گروهاختلا

هاي مبتنی بر در مقایسه با روش. ها حداقل شودداخل خوشه
مدل، این روش نیاز به در نظر گرفتن مدل خاصی در ارتباط 

هایی نظیر فرضوجودندارد و هابا تفرق ژنتیکی جمعیت
جهت هاوینبرگ و تعادل پیوستگی در جمعیت- تعادل هاردي

اجراي این روش لازم نیست. از سوي دیگر، این روش موجب 
کاهش زمان محاسباتی مورد نیاز جهت استخراج اطلاعات از 

این روش همانند ، علاوهبه شود. هاي حجیم میداده
، احتمال انتساب افراد را به هر مبتنی بر مدلبیزيهاي روش

. )12(آوردهاي ژنتیکی فراهم مییک از گروه
1- Dimension reduction 2- Principal components analysis (PCA)
3- Discriminant analysis of principal components (DAPC)

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشهاي تولیدات دامی
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مختلفی از در انواع هاي اصلی تحلیل افتراقی مؤلفهروش 
و ) ChIP-Seq)10(،RNA-Seq)7نظیر مطلعات ژنومی
برده ها به کارکاهش ابعاد داده) به منظور9ها (آنالیز بیان ژن

مطالعه ساختار ژنتیکی و روابط میان با این حال، شده است.
روش شناخته شده ترین کاربرد این به عنوان مهمها جمعیت

برخی از این روش در بررسی ساختار ژنتیکی ).25(است.
که از آن جمله قرار گرفتمورد استفاده نژادهاي گاو نیز 

)، 2گاوهاي بومی تونس (تاریخچه ژنتیکی به مطالعه توانمی
ساختار جمعیتی ) و 16سازگاري ژنومی گاوهاي شرق آفریقا (

در مطالعاتاشاره کرد. )33(در شمال آفریقاNguniگاو 
نژادهاي خوك،مختلف هاي لاینروي انجام گرفته بر

DAPC هاي مختلف موجب تفکیک جمعیتاینکه علاوه بر
هاي تحت انتخاب در هر یک از شد، امکان شناسایی لاین

از این علاوه بر این، ).4،17ها را نیز فراهم آورد (جمعیت
هاي از جمعیتروش در بررسی خصوصیات ژنتیکی برخی 

) نیز بهره گرفته شده 5(آفتابگردان) و 8گیاهی مانند ذرت (
است.

هاي بعدي بشر بر چگونگی عملکرد نسل کنونی در نسل
حفاظت از منابع ژنتیکی اتکا خواهند داشت. برآورده کردن 
نیازهاي آینده بشر، عدم حساسیت نسبت به تغییرات محیطی 

اعی به عنوان بخشی از دلایل هاي اکولوژیکی و اجتمو ارزش
. )29(اندحفاظت از تنوع ژنتیکی مورد بحث قرار گرفته

گاو و پرورش کردن ترین مراکز اهلی از کهنسرزمین ایران
گاوهاي بومی طی سالیان . )30(شوددر دنیا محسوب می

متمادي در ایران زیست نموده و با شرایط محیطی مناطق 
هاي بارز از جمله ویژگیاند. مختلف کشور تطابق پیدا کرده

توان به سازگاري با شرایط چرا، گاوهاي بومی ایران می
هاي با کیفیت پایین و مقاومت نسبت به استفاده از خوراك

با این حال، . )32(هاي منطقه اشاره نمودها و بیماريانگل
هاي اخیر دچار کاهش جمعیت گاوهاي بومی کشور در سال

یر شیوه زندگی روستائیان و تمایل به شدیدي شده است. تغی
هاي نگهداري گاوهاي پرتولید از یک سو و انجام تلاقی

کنترل نشده با نژادهاي خارجی از سوي دیگر، گاوهاي بومی 
شناخت ساختار و روابط اند.ایران را به سوي نابودي پیش برده

در حفاظت از این منابع مؤثرها گامی موجود میان این جمعیت
استفاده از روش حاضر پژوهش کی خواهد بود. هدف از ژنتی

جهت بررسی ) DAPC(اصلی هايمؤلفهتحلیل افتراقی 
اي هساختار ژنتیکی جمعیت گاوهاي بومی بر اساس داده

بوده شکل تک نوکلئوتیدي حاصل از نشانگرهاي متراکم چند
.است

هامواد و روش
هاگیري، تعیین ژنوتیپ و کنترل کیفی دادهنمونه

گاوهاي از گاو از هشت جمعیت مختلف رأس90تعداد 
، سیستانی)رأس20(بومی کشور شامل نژادهاي سرابی

، مازندرانی)رأس10(، کرمانی)رأس10(، کردي)رأس10(
ارسپو )رأس10(، نجدي)رأس10(، تالشی)رأس10(
به هاي مربوطنمونه. ندبرداري قرار گرفتمورد نمونه)رأس10(

نژادهاي سرابی، سیستانی، تالشی و نجدي از مراکز اصلاح 

هاي مربوط به سایر آوري شدند و نمونهنژادي کشور جمع
. شدندبرداري مناطق روستایی نمونهازنژادها به طور تصادفی 

بر اساس اطلاعات شجره و یا با پرسش از دامداران تا حد 
ي کم جهت ممکن افراد غیرخویشاوند و یا با خویشاوند

هاي مو از ناحیه انتهایی دم. نمونهشدندگیري انتخاب نمونه
هاي مخصوص جهت و در بستهندبیرون کشیده شدهاگاو

به آزمایشگاه انتقال داده شد. استخراج DNAاستخراج 
DNAها با از ریشه مو انجام گرفت و تعیین ژنوتیپ نمونه

,BovineHD SNP chip (Illuminaاستفاده از Inc, San
Diego, CA, USA) جایگاه 777962شاملSNP انجام

PLINKافزارها با استفاده از نرمکنترل کیفی دادهگرفت.
با نرخ فراخوانی SNPهاي انجام شد. کلیه جایگاه)26(1.07

هاي داراي فراوانی SNPو9/0تعیین ژنوتیپ کمتر از 
ف شدند. تعادل ها حذاز مجموعه داده01/0کمتر از 1آلل نادر
ها مورد بررسی قرار گرفت و وینبرگ در کلیه جایگاه- هاردي
ها کنار از داده10-7کمتر از P-valueهاي با مقدار جایگاه

هاي واقع بر گذاشته شدند. همچنین، تنها جایگاه
داده شدند. پس از هاي اتوزوم مورد انتخاب قرارکروموزوم

SNPجایگاه 281333د ها، تعداکنترل کیفی مجموعه داده
جهت استفاده در آنالیزهاي بعدي باقی ماندند. 

) به کمک بسته 21فاصله ژنتیکی استاندارد نئی (
StAMPPافزار در نرمR)24 () 27و فاصله ژنتیکی رینالدز (

ها به ازاي هر جفت از جمعیتArlequinافزار به کمک نرم
ز فواصل جفتی ارائه بدست آورده شدند و به صورت ماتریسی ا

جفت با استفاده از الگوریتمها فیلوژنتیک جمعیتشدند. درخت
و )UPGMA(2هاي وزن نیافته با میانگین حسابیگروه

ازAPEبسته دربر اساس ماتریس ژنتیکی استاندارد نئی 
تکرار بوت 10000شد. همچنین، رسم)R)22افزار نرم

شکیل شده به کار گرفته هاي تاستراپ جهت ارزیابی درخت
شد. 

اصلیهايمؤلفهتحلیل افتراقی 
مورد استفادهمدلمبانی تشریح

همگی K-meansبنديو خوشهDAPCآنالیز افتراقی، 
بین گیري اختلافات بر مدل آماري مشابهی جهت اندازه

ها متکی هستند که در واقع همان مدل تجزیه واریانس گروه
)ANOVA (ض کنید است. فرyبهبردار مربوطn مشاهده از

ماتریس Dاند و گروه تقسیم شدهgیک متغیر باشد که در 
هستند. n/1قطري باشد که کلیه عناصر قطري آن برابر با 

حاوي بردارهایی باشد که n×gبا ابعاد Hهمچنین، ماتریس 
به ،کنندها مشخص میگروهدرمیزان عضویت هر فرد را

و hij=1، ام باشدjام متعلق به گروه iشاهده اگر مطوري که
Pتوان ماتریس بنابراین میباشد. hij= 0در غیر این صورت 

را به صورت زیر تعریف کرد:

ءتواند جهت تعریف مشاهدات بر اساس دو جزاین ماتریس می
Xتغییرات بین گروهی و درون گروهی به کار برده شود. اگر 

فرد در nابعاد آن شاملهاي ژنتیکی باشد که ادهماتریس د
ها باشد، آنالیز افتراقی وانی نسبی آللی در ستونفراgردیف و 

ها خواهد بود که:خطی به دنبال ترکیب خطی از آلل
1- Minor allele frequency (MAF) 2- Unweight pair group method with arithmetic mean (UPGMA)
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حاوي مقادیر وزنی داده شده به هر یک vدر این معادله بردار 
قی گفته آلل است که در اصطلاح به آنها ضرایب افتراpاز 
به vقی انتخاب بردار ارتفهدف از اجراي آنالیز اشود. می

حداکثر شود.Xvمربوط به -Fاي است که آمارهگونه
ها که موجب بهینه کردن این معیار هاي خطی از آللترکیب

شوند. شوند در اصطلاح معادلات افتراقی نامیده میمی
ماتریس معادلات افتراقی به کمک آنالیز ویژه بردارهاي

قابل محاسبه هستند:Dمتقارن 

ها است که ماتریس کوواریانس داخل گروهWدر این معادله 
شود:به شکل زیر محاسبه می

Wد، ماتریس نها بزرگتر از تعداد افراد باشوقتی که تعداد آلل
پذیر نخواهد بود و از سوي دیگر در صورت وجود معکوس

به لحاظ عددي پایدار Wهمبستگی بین متغیرها معکوس 
ها به ابتدا دادهDAPCبه همین جهت، در روشنخواهد بود.

اصلی هايمؤلفهتبدیل به PCAکمک روش 
شوند:می

ماتریس قطري Ʌو ماتریس ویژه بردارهاي Uکه 
در مرحله بعد آنالیز افتراقی بر ویژه مقدارهاي مربوطه است. 

شود. به عبارت دیگر،اصلی اجرا میهايمؤلفهروي ماتریس 
:شودانجام میXبه جاي XUآنالیز افتراقی با جایگزینی

حاصل از این معادله موجب حداکثر کردن vویژه بردارهاي
ها را به مقدار ها شده و واریانس داخل گروهواریانس بین گروه

، ضرایب موجود در کنند. به عبارت دیگرخاصی محدود می
هايمؤلفهتوانند جهت محاسبه ترکیبات خطی از میvبردار 

مورد استفاده قرار گیرند به PCA (XU)اصلی حاصل از 
. )12(حداکثر مقدار خود را داشته باشدF-طوري که آماره

هاي ژنتیکی در مراحل اولیه مشخص وقتی که تعداد گروه
جهت K-meansبندي توان از الگوریتم خوشهد، میننباش

نها استفاده کرد. در این حالت، با به کارگیري ماتریس تعریف آ
توان مدل زیر را ، میPCA (XU)اصلی حاصل از هايمؤلفه

تعریف کرد:ها جهت تفکیک واریانس بین و داخل جمعیت

معیار اجرا شده و ازKا مقادیر مختلف این الگوریتم ب
بندي ) براي انتخاب بهترین مدل خوشهBIC(1بیزياطلاعات 

:)12شود (به صورت زیر استفاده می

هاآنالیز داده
adegenetاصلی به کمک بسته هايمؤلفهتحلیل افتراقی 

هاي . در مرحله نخست، داده)11(انجام شدRافزار از نرم
PLINKافزار نرمحاصل از در SNPهاي دادهبه فرمت 1.07

در روش تبدیل شدند. )adegenet)genlight objectبسته 
DAPCهاي اولیه موجود در لازم است که در ابتدا تعداد گروه

ها مشخص شوند، در حالی که در اغلب اوقات تعداد این داده
ها شناخته شده نیست. به همین جهت، در ابتدا ازگروه

به منظور شناسایی تعداد K-meansبندي الگوریتم خوشه
این الگوریتم براي یک تعداد ها استفاده شد. مناسب خوشه

کند. ها را حداکثر می)، واریانس بین گروهK(هاخوشهخاص از 
به منظور کاهش تعداد متغیرها، پیش از اجراي الگوریتم

K-meansها به کمک روش ، دادهPCAمورد اي به گونه
% واریانس توسط تعداد 90تبدیل قرار داده شدند که حداقل 

توجیه شود. با هدف) باقی ماندهPCاصلی (هايمؤلفه
به صورت K-meansها، ترین تعداد خوشهشناسایی مناسب

اجرا گردید و 15از یک تا Kهمراه با افزایش مقدار متوالی
فاده از معیار حاصل از هر یک از این مقادیر با استهايپاسخ

مورد مقایسه قرار داده شدند. )BIC(بیزياطلاعات 
BICها بر اساس کمترین مقدار آماره ترین تعداد خوشهمناسب

بر اساس تعداد DAPCدر مرحله نهایی، آنالیز انتخاب شد. 
اول اصلیمؤلفه25با در نظر گرفتن خوشه انتخاب شده و 

مورد ت ادامه آنالیزها جهاجرا شد و دو تابع افتراقی نخست 
انتخاب قرار گرفتند. 

نتایج و بحث
ها جهت هاي آللی در بین جمعیتتفاوت میان فراوانی

) و رینالدز 1972محاسبه فواصل ژنتیکی استاندارد نئی (
اگرچه مقادیر ).  1) مورد استفاده قرار گرفتند (جدول 1983(

اما ،وت دارندعددي بدست آمده از این دو روش با یکدیگر تفا
تصویر واحدي را از فواصل ژنتیکی نسبی بین نژادها ارائه 

بر اساس هر دو معیار مورد استفاده، اند. به طوري که، داده
کردينژادهاي سیستانی و بیشترین فاصله ژنتیکی بین 

مشاهده شد، در حالی که کمترین فاصله ژنتیکی میان دو نژاد 
رتباطات میان ا1کرمانی و پارس یافت شد. شکل 

رسم درخت فیلوژنتیک هاي مختلف را به کمکجمعیت
هاي وزن نیافته با میانگین جفت گروهحاصل از الگوریتم

) بر اساس فاصله ژنتیکی استاندارد نئی UPGMAحسابی (
همان گونه که در این شکل مشخص است نمایش داده است. 

کی را دو نژاد سرابی و کردي در یک سوي نمودار گره مشتر
اند. در سوي دیگر درخت، نژادهاي پارس، تشکیل داده

کرمانی، سیستانی و نجدي روابط ژنتیکی نزدیکی را به 
اند و نژادهاي تالشی و مازندرانی نیز گره نمایش گذاشته

مشترکی دارند که در قسمت میانی نمودار جاي گرفته است.

1- Bayesian information criterion (BIC)
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) (پایین قطر) در بین کلیه1983) (بالاي قطر) و فاصله ژنتیکی رینالدز (1972د نئی (ماتریس جفتی فاصله ژنتیکی استاندار-1جدول 
هاي گاو بومی ایران جفت جمعیت

Table 1. Pairwise Nei’s standard genetic distance (1972) (above diagonal) and Reynold’s genetic distance (1983)
(below diagonal) between all pairs of Iranian native cattle populations

مازندرانیپارستالشیکردينجديسیستانیکرمانیسرابیجمعیت
0092/0134/0087/0057/0067/0091/0068/0سرابی
089/00035/0038/0108/0062/0032/0051/0کرمانی
147/0036/00054/0158/009/0044/0074/0سیستانی
091/0029/0067/00101/0062/0041/0053/0نجدي
066/0088/0162/0089/00075/0107/0076/0کردي
077/0057/0111/0064/0069/00062/0043/0تالشی
08/001/0052/0028/0081/0053/00052/0پارس

074/0043/0089/005/0065/0034/0038/00مازندرانی

توان به دو واریانس ژنتیکی میان افراد یک جمعیت را می
تقسیم جزء واریانس بین گروهی و واریانس داخل گروهی 

) DAPCهاي اصلی (بندي کرد. روش تحلیل افتراقی مؤلفه
به واسطه تعریف متغیرهایی جدید (معادلات افتراقی)، 

ها را به بهترین شکل ممکن انعکاس اختلافات بین گروه
). در پژوهش حاضر، ساختار ژنتیکی هشت نژاد از 13دهد (می

هاي فهگاوهاي بومی ایران به کمک روش تحلیل افتراقی مؤل
میزان واریانس 2اصلی مورد بررسی قرار گرفت. شکل

هاي اصلی را بر حسب تعداد تجمعی توجیه شده توسط مؤلفه
هاي به کار گرفته شده در مدل نشان داده است. همان مؤلفه

گونه که در شکل مشخص است همراه با افزایش تعداد 
جیه شده ها، درصد بالاتري از واریانس نیز توسط آنها تومؤلفه

اصلی اول در توجیه است، با این حال سهم چندین مؤلفه
هاي اصلی باقی مانده مؤلفهها بیشتر بوده است.واریانس داده

اي انتخاب شدند به گونهK-meansجهت اجراي الگوریتم 
ها باشند. الگوریتم % تغییرات داده90که قادر به توجیه حداقل 

K-meansخوشه 15ر گرفتن یک تا به طور متوالی با در نظ
نمودار تغییرات مقادیر 3ها اجرا شد. شکلفرضی در داده

BICهاي فرض شده در الگوریتمرا به ازاي تعداد خوشه
K-meansدهنده کاهش نمایش داده است. این نمودار نشان

و افزایش مجدد آن پس از این مقدار K=3تا BICمقادیر 
خوشه در 3یجه گرفت که تعداد توان نتباشد. بنابراین، میمی

ها جمعیت به بهترین شکل موجب توجیه واریانس جمعیت
شده است. 

) بر اساس فاصله ژنتیکی استاندارد نئی جهت UPGMAهاي وزن نیافته با میانگین حسابی (جفت گروهدرخت فیلوژنتیک حاصل از الگوریتم- 1شکل 
هاي گاو بومی ایراننمایش ارتباطات ژنتیکی میان جمعیت

Figure 1. Phylogenetic tree from unweighted pair group method with arithmetic mean (UPGMA) algorithm
representing genetic relationships among Iranian native cattle populations based on Nei’s standard genetic distance
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هاي اصلی باقی مانده میزان واریانس تجمعی توجیه شده بر حسب تعداد مؤلفه-2شکل
Figure 2. The cumulative variance explained by residual principle components remained in model

K-meansهاي استنتاج شده از روشبا استفاده از تعداد گروه
جهت انجام تحلیل افتراقی DAPCخوشه)، تابع 3(

ها اجرا گردید. در اینجا نیز هاي اصلی بر روي دادهمؤلفه
تبدیل شدند و آنالیز افتراقی تنها با PCAها ابتدا با انجام داده

اصلی اول اجرا گردید. بیشترین مقدار مؤلفه25استفاده از 
ین ) و ا4مربوط به دو تابع افتراقی اول بود (شکلFآماره

.توابع جهت اجراي انجام آنالیزهاي بعدي انتخاب شدند

هاي اصلیداري ویژه مقدارهاي حاصل از تحلیل افتراقی مؤلفهسطوح معنی-4شکل
Figure 4. Significance levels of eigenvalues obtained from discriminant analysis of principal components

K-meansهاي فرض شده در روش به ازاي تعداد خوشهBICتغییرات مقادیر معیار -3شکل
Figure 3. Variations of BIC criterion per number of clusters assumed in K-means method
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حاصلتابع افتراقی نخستکندگی افراد بر اساس دو نمودار پرا
نشان داده شده است. همان گونه 5در شکلDAPCاز روش 
شود سه گروه ژنتیکی اصلی در شکل مشاهده میاین که در 

نژادهاي مازندرانی و تالشی . ندها شناسایی شدمجموعه داده
که در مناطق شمالی حاشیه دریاي خزر پراکنده 

ن قرار گرفتند. همچنین یک گروه ژنتیکی یکسااند، درشده
نژادهاي پراکنده شده در نواحی کوهستانی شمال غرب کشور 

بندي شدند. از سوي (سرابی و کردي) در دسته یکسانی خوشه
سیستانی، کرمانی، پارس و نجدي در انطباق نژادهاي دیگر، 

با پراکنش جغرافیایی آنها در مناطق جنوبی کشور، در گروه 
افراد بر تراکمعلاوه بر این، نمودار بندي شدند. سانی دستهیک

حسب تابع افتراقی اول نیز به خوبی وجود سه گروه ژنتیکی را 
).6ها انعکاس داد (شکلدر داده

اند.  هاي ژنتیکی مختلف با سه رنگ متفاوت نمایش داده شدهتراکم افراد بر اساس تابع افتراقی اول: گروه-6شکل
Figure 6. Density plot of individuals based on first discriminant function: various genetic groups were presented by

three different colors

میزان احتمال عضویت هر یک از فرد را در 7شکل
هاي ژنتیکی شناسایی شده نشان داده است. این شکل گروه

هاي ژنتیکی به خوبی توانستند موجب کند که گروهثابت می
تفکیک افراد نژادهاي مختلف شوند. با این حال، در میان 
نژادهاي کرمانی و پارس افرادي مشاهده شدند که بر خلاف 
سایر افراد نژاد، عمدتا در گروه مربوط به نژادهاي سرابی و 
کردي (آبی رنگ) عضویت داشتند. از آنجا که نژادهاي کردي 

عنوان نژادهایی با زمینه عمدتا تایورین (بوس و سرابی به
هاي سوي دیگر، تلاقیاند و ازتایروس تایروس) شناخته شده

و پارس به کنترل نشده نژادهاي خارجی با نژادهاي کرمانی
گاوهاي خالص را اي بوده است که تشخیص و یافتنگونه

رسد این افراد خصوصیات بسیار مشکل کرده است، به نظر می
هاي کنترل نشده، تاثیر تلاقیلی نژادي را نداشته و تحتاص

).1هاي برون هشتهاند (نمونهکردهعمدتا زمینه تایورین پیدا

یده به دور هاي کشها به کمک بیضی: افراد به صورت نقاط و گروهDAPCپراکنش افراد بر اساس دو تابع افتراقی اول حاصل از -5شکل
اند.در شکل فرعی سمت راست نمودار نشان دادهPCAاند. ویژه مقدارهاي حاصل از افراد نمایش داده شده

Figure 5. Distribution of individuals based on first two discriminant functions: individuals were represented by dots
and groups were shown using ovals depicted around individuals. Right hand side sub-shape represented the

eigenvalues obtained from PCA

1- Outlier samples
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اي ها نماینگر یک فرد است و هر گروه توسط رنگ جداگانههاي مختلف: هر یک از ستوناحتمال عضویت هر یک از فرد در گروه-7شکل
.نشان داده شده است

Figure 7. Probability of membership for each individual in various groups: each column is representative of one
individual and each group is shown by a separate color

پیش از این نیز به منظور بررسی الگوهاي DAPCروش 
دنیا به کار گرفته آمیختگی موجود در برخی از نژادهاي گاو 

) از این روش در بررسی 16شده است. کیم و رتسچیلد (
الگوهاي آمیختگی گاوهاي شرق آفریقا بهره گرفتند. نتایج 

گیري شده از مزارع این تحقیق نشان داد که گاوهاي نمونه
گري با نژادهاي کوچک بیشتر تحت تاثیر اثرات آمیخته

اند. در ار گرفتههلشتاین، آیرشایر و گرنزي قر- فریزین
با Nguniاي دیگر، ساختار ژنومیک جمعیت گاوهاي مطالعه

مورد بررسی قرار گرفت و وجود پنج DAPCاستفاده از روش 
حیوان مورد بررسی اثبات 262گروه ژنتیکی مختلف در میان 

شد. نتایج این تحقیق اطلاعات جدیدي را در ارتباط با
Nguniهاي مختلف نژاد هاي انجام شده میان اکوتیپتلاقی

). علاوه بر این، منشا آمیختگی سه جمعیت 33فراهم آورد (
مورد DAPCاصلی گاوهاي بومی تونس نیز به کمک روش 

تفکیک DAPCمطالعه قرار گرفته است. در این مطالعه 
مناسبی را میان نژادهاي با منشأ یکسان به وجود آورد. نتایج 

وهاي جنوب اروپا به این تحقیق وجود جریان ژنی از گا
). 2گاوهاي شمال آفریقا را مورد تایید قرار داد (

بندي مبتنی بر مدل و کاهش سلسه مراتبی، خوشهبندي خوشه
هایی هستند که به طور متداول ها از جمله روشابعاد داده

هاي حاصل از ها بر اساس دادهجهت شناسایی ساختار جمعیت
). در این 18اند (ده قرار گرفتهنشانگرهاي مولکولی مورد استفا

) و K-meansبندي سلسه مراتبی (تحقیق از دو روش خوشه
) به صورت متوالی جهت آنالیز DAPCها (کاهش ابعاد داده

تغییرات ژنتیکی جمعیت گاوهاي بومی ایران بهره گرفته شد. 
هاي اصلی چند پیش از این، استفاده از روش تحلیل مؤلفههر

وهاي بومی ایران موجب تفکیک هر یک از هاي گادر داده
ها و هاي متمایزي شد و میزان شباهتنژادها در خوشه

هاي ژنتیکی بین نژادها را به خوبی انعکاس داد، اما این تفاوت
هاي ژنتیکی موجود روش نتوانست تفسیر خاصی از تعداد گروه

در ها استنتاج ساختار ژنتیکی جمعیت).14ها ارائه دهد (در داده
هاي مبتنی بر مدل بر اساس در نظر گرفتن یک مدل روش

پذیرد. کریمی و ها صورت میبراي تفرق ژنتیکی جمعیت
افزار) از روش بیزي مبتنی بر مدل در نرم15همکاران (

STRUCRURE جهت بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت
گاوهاي بومی ایران بهره گرفتند. نتایج این تحقیق نشان داد 

سه گروه ژنتیکی به بهترین شکل تغییرات موجود در که وجود
بندي کند. در این سطح از خوشهها را توجیه میجمعیت

)3K=هاي )، نژادهاي سرابی، کردي و سیستانی خوشه
اي از متمایزي را به خود اختصاص دادند و سایر نژادها آمیخته

این سه خوشه بودند. 
سه گروه ژنتیکی هرچند در تحقیق حاضر نیز وجود

ها داشت، اما بیشترین تطابق را با تغییرات ژنتیکی جمعیت
نژادهاي مازندرانی و تالشی به عنوان یک گروه ژنتیکی متمایز 
شناخته شدند و نژاد کردي به همراه نژاد سرابی در یک گروه 

بندي شد. بیشترین زمینه تایورین در بین یکسان خوشه
و نژاد سرابی و کردي است و همین نژادهاي ایرانی متعلق به د

امر نیز موجب شد که در تحقیق حاضر این دو نژاد در یک 
بندي شوند. از سوي دیگر، افراد نژادهاي خوشه یکسان طبقه

سیستانی، کرمانی، پارس و نجدي (نژادهاي جنوبی کشور) 
روابط ژنتیکی نزدیکی را با یکدیگر نمایان ساختند. به نظر 

تانی که عمدتا داراي زمینه ژنتیکی ایندیسین رسد نژاد سیسمی
است، نژادهاي جنوبی کشور را 1(بوس تایروس ایندیکوس)

تحت تاثیر خود قرار داده است و همین امر نیز کم شدن 
فواصل ژنتیکی این نژادها را در پی داشته است. تفکیک 
ژنتیکی نژادهاي با زمینه تایورین و ایندیسین، به عنوان یک 

دي اولیه و برجسته در بین نژادهاي گاو، در سایر تقسیم بن
از سوي ).2،6،19مطالعات نیز به خوبی دیده شده است (

دیگر، قرار گرفتن دو نژاد مازندرانی و تالشی در یک گروه 
توان به فاصله ژنتیکی کم و پراکنش ژنتیکی یکسان را نیز می

وهش جغرافیایی مشابه این دو نژاد نسبت داد. هر چند در پژ
هاي موجود در برخی از افراد حاضر، عدم خلوص و آمیختگی

بندي ژنتیکی استنتاج دو نژاد پارس و کرمانی به کمک خوشه
) اما، در 7قابل شناسایی بود (شکل DAPCشده توسط روش 

مقایسه با روش بیزي مبتنی بر مدل، این روش قادر به ارائه 
در بین سایر اطلاعات چندانی از سطوح آمیختگی احتمالی 

رسد نتایج حاصل از نژادها نبود. به همین جهت، به نظر می
تري از روش بیزي مبتنی بر مدل قادر به ارائه تصویر مناسب
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). پومتی و 15سطوح آمیختگی بین نژادها بوده است (
را در مقایسه با DAPC) میزان کارایی روش 25همکاران (

و STRUCTUREافزار بندي بیزي دو نرمهاي خوشهروش
GEENLAND بررسی کردند. کارایی هر سه روش در

ها مورد تایید قرار گرفت و استنتاج ساختار ژنتیکی جمعیت
همبستگی بالایی میان نتایج حاصل از سه روش مشاهد شد. 

هاي مورد بررسی کمترین در بین روشDAPCبا این حال، 
به عنوان زمان محاسباتی را نیاز داشت و استفاده از این روش 

هاي حجیم ژنتیکی پیشنهاد شد. نقطه شروع کار با داده
هاي ژنتیکی و توزیع جغرافیایی تطابق میان شباهت

نژادها امري قابل پیش بینی است. با این حال، باید توجه نمود 
هاي ژنتیکی متمایز در میان که در بسیاري از موارد تعداد گروه

دیگر، در بسیاري از موارد ها مشخص نیست. از سوي جمعیت
بندي توانند موجب گمراهی در طبقههاي فنوتیپی میشباهت

نژادها شوند. در این مطالعه، بر اساس ویژگی ظاهري داشتن 
یا نداشتن کوهان، فرض اولیه این بود که نژادهاي سرابی، 
کردي، پارس و کرمانی شباهت بیشتري به گروه تایورین 

ی، نجدي، مازندرانی و تالشی در گروه دارند و نژادهاي سیستان
بندي هستند. با این حال، نتایج آنالیز ایندیسین قابل طبقه

ژنتیکی نشان داد که دو نژاد مازندرانی و تالشی در مقایسه با 
نژادهاي پارس و کرمانی زمینه تایورین بیشتري دارند. 

اي ترین راه حل برهاي ژنتیکی مناسببنابراین، استفاده از داده
بندي نژادها است.دسته

هاي به کار گرفته شده در این مطالعه هرچند تعداد نمونه
هاي تعیین ژنوتیپ نسبتا کم است، اما به دلیل بالا بودن هزینه

این تعداد نمونه براي انجام آنالیزهاي مرتبط با ساختار ژنتیکی 
) ثابت کردند که31باشد. اسمیت و وانگ (ها کافی میجمعیت

تواند موجب ایجاد اریب کوچکی اندازه کوچک نمونه تنها می

FSTدر برآورد معیارهایی نظیر هتروزیگوسیتی مورد انتظار، 

شود، اما میزان این اریب در مورد ها جفتی و ساختار جمعیت
معیاري مانند تنوع آللی بسیار بیشتر است. ویلینگ و همکاران 

در FSTرآورد آماره اند که به هنگام ب) گزارش کرده34(
صورت استفاده از یک برآوردگر مناسب و در حضور تعداد 

تواند به زیادي از نشانگرهاي ژنتیکی دو آللی، اندازه نمونه می
نمونه). 6تا 4داري کاهش داده شود (طور معنی

سازگاري با محیط زندگی در طی سالیان دراز موجب 
ي در میان گاوهاي بومی هاي ژنتیکی متمایزگیري گروهشکل

ایران شده است و این امر لزوم توجه به حفاظت از این منابع 
سازد. اندازه جمعیت گاوهاي بومی تر میژنتیکی را روشن

هاي اخیر روندي رو به کاهش داشته است و در کشور در سال
حال حاضر بسیاري از نژادهاي گاو بومی ایران در معرض 

). شناخت ساختار ژنتیکی و 14ند (اخطر انقراض قرار گرفته
هاي حفاظت تواند در طراحی برنامهروابط بین این نژادها می

ژنتیکی نقش مؤثري ایفا کند. نژادهاي داراي شباهت ژنتیکی 
هاي حفاظت ژنتیکی یکدیگر توانند در برنامهبیشتر، می

بایست اولویت مشارکت داشته باشند. از سوي دیگر، می
ه نژادهایی داده شود که داراي ترکیب حفاظتی بیشتري ب

ژنتیکی متمایزتري هستند. به همین جهت، نتایج پژوهش 
هاي حفاظت ژنتیکی در تواند در طراحی برنامهحاضر می

گاوهاي بومی ایران به کار گرفته شود.

تشکر و قدردانی
هاي بدین وسیله از کلیه دامداران و کارکنان ایستگاه

اي بومی کشور به پاس همکاري ایشان در نژاد گاوهاصلاح
گردد.هاي مورد مطالعه تشکر میتهیه نمونه
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Abstract
Effective management of genetic resources in the domestic animals is based on

characterization of genetic structure and diversity among populations. Strategies reducing
complexity and dimensions of data are required to analyze the genetic relationships between
populations based on dense genomic data. The objective of this study was to use the
discriminant analysis of principal components (DAPC) for investigating the genetic structure of
the Iranian native cattle based on a high-density single nucleotide polymorphism data. Samples
were genotyped using Illumina BovineHD SNP chip containing 777962 SNPs. Genetic
distances among different breeds were determined based on allele frequencies of populations.
Discriminant analysis of principal components was performed using "adegenet" package in the
R software. Pars and Kermani breeds had the lowest genetic distances among studied breeds and
the highest genetic distances were observed between Kurdi and Sistani breeds. Three numbers
of genetic clusters were selected as the best number of inferred groups to perform discriminant
analysis of principal components. Results from this study confirmed that there were three main
genetic groups among Iranian native cattle. In accordance with geographical distribution,
Mazandarani and Taleshi breeds were classified as the same cluster. In addition, other two
distinct genetic groups included breeds distributed on the North West mountainous area of the
country (Sarabi and Kurdi) and those can be found in the Southern area (Sistani, Kermani, Najdi
and Pars). Discriminant analysis of principal components could well distinguish individuals
from different genetic groups. Genetic structure identified in the current study can be applied to
design the genetic conservation programs for Iranian native cattle.

Keywords: Discriminant analysis of principal components, Data dimensionality reduction,
Iranian native cattle, Single nucleotide polymorphism
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