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 چکیده

ها، پایین در برابر بیماری تهای خشک، مقاومجهت سازگاری با محیط در گاومیش اهمیت به باتوجه تی:زمینه مطالعا

در جهت تولید مواد پروتئینی با ارزش، ارتقا ژنتیکی  مواد خشبی کم ارزش های نگهداری و استفاده موثر از بودن هزینه

های مناطق مختلف خوزستان و تن فواصل ژنتیکی گاومیشاین تحقیق به منظور یاف  هدف:آن حائز اهمیت فراوانی است. 

 راس 121تعداد  از در این مطالعه :کار روشاجرا شد.  چندشکلی تک نوکلئوتیدیآرایه ارتباط ژنتیکی آنها به کمک 

، دزفول، اهواز هایهایی که تحت پوشش سیستم ثبت مشخصات و رکوردگیری شیر در شهرستانگله از گاومیش 

-نمونهشد.  گیریبودند، نمونه ش، شوشتر، دشت آزادگان، کرمانشاهی با منشاء خوزستانی و سایر مناطق شادگان، شو

-جایگاهسپس  تعیین ژنوتیپ شدند.  SNPهزار نشانگر 90ها با استفاده از تراشه ژنومی اختصاصی گاومیش با تعداد 

کنار گذاشته  05/0متر از ک نرخ خوانشو  10-6 از مترتعادل هاردی واینبرگ ک ،01/0فراوانی آللی کمتر از های با حداقل 

نتایج  نتایج: های اصلی مورد کنکاش قرار گرفتند.های آماری چند متغییره همچون آنالیز مولفهها بکمک روشداده شدند.

باشند، ن میهای سایر نقاط استاگاومیشمتاثر از  ،های اهواز بدلیل مرکزیتگاومیش دادنشان آنالیز روابط فیلوژنتیکی 

های مولفه آنالیزبا استفاده از  آزادگان، نسبت به اهواز اختلاط کمتری دارند.دشت های شوشتر و دزفول وولی گاومیش

 های ارزشهای گاومیش استان خوزستان جمعیتیکی برای جهت بررسی الگو و ساختار ژنت فوق تایید شد.نتایج اصلی 

STF  برای هرSNP میانگین ارزش بیشترین محاسبه گردید.  به روش نااریب تتاSTF  های گاومیشبین جمعیت مربوط به

های اهواز و شوش کمترین مربوط به شهرستانو  0147/0و  0159/0به ترتیب آزادگان و شادگان های دشتشهرستان

ر درون جمعیت های آماری ژنتیکی جمعیتی و تنوع نژادی نشان داد که دآزمون بود. 0086/0و  0087/0به ترتیب 

بندی و خوشههای نتایج گرافیکی آزمون :نهایینتیجه گیری ژنتیکی بالایی وجود دارد. های خوزستانی تنوع گاومیش

نتایج این تحقیق در مورد . باشدمیهای خوزستان گاومیشمجزا در  اًزیر جمعیت نسبت 3حاکی از وجود حداقل انتساب 

جمعیتی گاومیش استان، در مطالعات  هایگروهو فاصله ژنتیکی بین  نوکلئوتیدها شده در سطح مشاهدهتنوع ژنتیکی 

 .شایسته توجه هستندو انتخاب ژنومیکی   خوزستانپایه گاومیش  تشکیل جمعیتبعدی همچون 

 

 خوزستانیگاومیش ، تنوع تک نوکلئوتیدی، پویش کل ژنومی ،های اصلیآنالیز مولفه:  کلیدی گانواژ
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 مقدمه

های اهلی از طریق فرایند انتخاب، تکامل و اهلی دام

دستخوش تغییرات ژنتیکی مانند  شدن، حاصل شده و

اند. بخاطر شدهرانش ژنتیکی، جهش و انتخاب مصنوعی 

اثرات منفی ایجاد شده بر اثر این تغییرات و استفاده 

-گونهوسیع از تعداد کمی از نژادهای حیوانی متعلق به 

از به تولید بالاتر، تنوع ژنتیکی های خاص به دلیل نی

های شدیدی را برای نگرانیهای اهلی کاهش یافته و دام

سیستم تولید حیوانات سراسر جهان بوجود آورده 

 . (2015و فائو  2005 برومند جزی و فرازمند ) است

های ایران به دلیل سازگاری با محیط، مقاومت گاومیش

های نگهداری و هزینهپایین بودن  ها،یماریبدر برابر 

استفاده مؤثر از مواد خشبی کم ارزش، یکی از ذخایر 

همچنین این حیوان   .دنشومیژنتیکی با ارزش محسوب 

نقش اساسی در اشتغال اقشار کم درآمد روستایی و 

تأمین بخشی از نیاز غذایی کشور به شیر و گوشت 

 .(2005برومند جزی و فرازمند ) دارد

های های ایران، گاومیشترین گاومیشمهمیکی از 

ه گستردگی زیادی دارند. این خوزستانی هستند ک

 ها با توجه به اینکه ممکن است به چند اکوتیپگاومیش

با ، پویش ژنومی را تقسیم شوند و زیر جمعیت

هایی که چالشیکی از  مشکلاتی همراه خواهند کرد.

تنوع  و 1مطالعات پیوستگی ژنومیهمواره درست بودن 

ون در ،هازیر جمعیتوجود کند، را تهدید میژنتیکی 

های مورد بررسی است. به عنوان مثال اگر در جمعیت

یکی از دو زیر جمعیت مورد شاهد -بیماریک پژوهش 

زیر جمعیت دیگر از نژادی  بررسی متعلق به یک نژاد و

دیگر باشد، همواره این امکان وجود دارد که جایگاه 

گرفته از  اءدار، منشمعنیژنتیکی معرفی شده با اثر 

رد بررسی نباشد، بلکه ناشی از تفاوت در صفت مو

های نژادی دو زیر جمعیت یاد شده باشند. تفاوت

انتخاب های باید سعی شود که زیر جمعیت بنابراین

ات همگن ها تا حد امکان برای دیگر صفبررسیشده در 

                                                           
1 Genome Wide Association Study 

ها تنها در صفت مورد بررسی آنهای تفاوتباشند و 

 .(2002 یتتوماس و و) باشد

سودآوری گاومیش تابع میزان تولید شیر در هر زایش  

نژاد باشد. هدف اصلی از اصلاحمیآن و درصد چربی 

گاومیش افزایش راندمان تولید در حیوانات گله از طریق 

ایجاد پیشرفت ژنتیکی برای صفات تولیدی است. در 

حوزه ژنتیک و اصلاح نژاد دام، اطلاع از ساختار ژنتیکی 

-طرحریزی برای برنامهتواند کمک بزرگی به میجمعیت 

مهمتر، حفظ این ذخیره  نژادی و از همهاصلاح های

 .(2005برومند جزی و فرازمند ) کندژنتیکی 

استفاده از نشانگرهای ژنتیکی با اطلاعات زیاد جهت 

 ، تاریخچه و تکامل جوامع دامی و تعیینطالعه منشاءم

شناسی حفاظتی زیستهای تحت حفاظت در مبحث گونه

بسیار ضروری است. استفاده از نشانگرهای 

ریزماهواره برای بیش از یک دهه است که مرسوم 

-استفاده از چند شکلی دامنه کاربردگردیده ولی امروزه 

دیگر بر سبب برتری این نشانگرها  2نوکلئوتیدیتکهای 

 ) استگردیده  هاریزماهوارهنشانگرهای ژنتیکی مانند 

و  لی ،2011و همکاران  عارف، 2017کریمی و همکاران 

 .(2009و همکاران  گوراکمد ،2009 ،همکاران

 1998اولین بار در سال  3جمعیت کعبارت ژنومی 

به کار رفت و برای   5و گولچس 4سون استفان توسط

اساس  ها برجمعیتآنالیز تنوع جمعیتی درون و بین 

های کل ژنوم استفاده شد و خصوصیات خاص داده

ها جمعیتها از قبیل اندازه موثر جمعیت و تمایز جمعیت

های آنالیز ژنومیک جمعیت استنباط با استفاده از روش

 .(2014رنامییس) گردید

به طور های متراکم اگر چه در دنیا نشانگراستفاده از 

و  کریمی)گسترده مورد استفاده قرار گرفته است 

های بومی خصوصاً اما در مورد دام، (2015 همکاران

اگرچه در  برد.می گاومیش در مراحل مقدماتی به سر

                                                           
2 SNP 
3 population genomics 
4 Stefan son 
5 Gulches 
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ویلیامز ) ستدنیا رفرنس ژنوم گاومیش در حال تکمیل ا

( اما در ایران مطالعات ژنومیکی کمی 2017و همکاران 

در مورد پژوهشهای  در مورد گاومیش وجود دارد. 

ژنومیکی گاومیش خوزستان شرایط بهتر نیست. 

در مورد بررسی بخشی از ژنوم  محدودیمطالعات 

سه پژوهش در  .گاومیش خوزستان انجام شده است

با استفاده از  ،ندر جمعیت گاومیش خوزستا مجزا

، ژن پرولاکتینچند شکلی   PCR-RFLPتکنیک

حالت مورد بررسی قرار گرفت و  PIT1کاپاکازئین و 

 گزارش های ژنیدر آن جایگاه تک شکلی یا مونومورف

و  ییمشاعباسی  ،2009و همکاران  یشجاع) ه شدداد

  .(2009روزگار و همکاران  ،2009همکاران 

 هاینشانهپویش ژنومی جهت شناسایی در طی تحقیقی 

انتخاب در نژادهای گاومیش خورستانی و مازندرانی 

-بخشهای انتخاب در گرفت و نشانه مورد مطالعه قرار

که  (2015)مخبر و همکاران  هایی از ژنوم شناسایی شد

های دیگر نیز در تحقیقات قبلی در انسان و گاو و دام

، اوتسانومیا و 2006ویقت و همکاران ) تایید شده بودند

 .( 2013همکاران 

های در بررسی ساختار( 2015)و همکاران رحمانی نیا

به روش خوشه بندی دامی جوامع  جوامع و خرده

با استفاده از نشانگرهای ژنتیکی  1ای بدون نظارتشبکه

ها و شباهتس که حیوانات براسا ندمتراکم نشان داد

ه قرار گرفتند و طها به خوبی در جوامع مربوتفاوت

ند. دخرده جوامع موجود نیز درون جمعیت نمایان ش

این روش، کارایی محاسباتی بالا و نیاز  یمزیت اصل

آن است، بنابراین به  های پیشین درنبودن به فرض

که ساختار جوامع متشکل از  دهدمحقق این امکان را می

یوان را بدون داشتن هرگونه اطلاعاتی از هزاران ح

 .شجره و نژاد، تجزیه وتحلیل کند

های بندی جمعیت گاومیشدر بررسی ساختار و لایه

اکوتیپ آذری و شمالی با نشانگرهای متراکم با استفاده 

های های اصلی مشخص شد بین گاومیشاز آنالیز مولفه

                                                           
1 Unsupervised approaches 

ی و )عزیز آذری با شمالی ارتباط ژنتیکی وجود دارد

این محققین در پژوهشی دیگر نشان  (.2016همکاران 

( افراد با ژنوتیپ SVMدادند باروش یادگیری عصبی )

مشخص، میتوانند با درستی بالایی به نژاد، منطقه یا گله 

ای که به آن تعلق دارند، اختصاص یابند به طوری که 

 دداشته باشوجود اگر شماری نمونه با هویت مجهول 

ن روش به نژاد یا جمعیتی که به آن تعلق میتوان با ای

 (.ب2016)عزیزی و همکاران داده شود دارند اختصاص 

های گاومیشژنوم  کل، بررسی اشاره شدهمانگونه که 

های احتمالی ژنتیکی در گروهو یافتن ارتباط خوزستانی 

درکاوش انجام نشده است اما بین گاومیش خوزستانی 

های مختلف نژاد های انتخاب درژنومیکی نشانه

کل  ،SNPبا استفاده از تعداد زیادی  گاومیش ایرانی 

های ایران از نظر قرابت و تنوع ژنتیکی مورد گاومیش

با توجه به اینکه لذا . (2015مخبر, ) مطالعه قرار گرفتند

-ای در خصوص قرابت و تنوع ژنتیکی گاومیشمطالعه

 خوزستان انجام نشدهمناطق مختلف  های زیست بوم

 قبلی این مطالعه تکمیل نتایج مطالعات هدف بود،

، و 2015، مخبر و همکاران 2015 نیا و همکاران)رحمانی

ژنوم با  کل بررسی ه کمکب ( 2016عزیزی و همکاران 

 Axiom @ Buffalo Genotypingاستفاده از تراشه 

K 90  بررسی  جهت، 2متریکسافیمربوط به شرکت

 .بود ستانیتنوع داخل نژادی گاومیش خوز

 

 هاروشمواد و 

های گاومیشاز  راس 121در این مطالعه از تعداد 

 28خیز استان خوزستان شامل های گاومیششهرستان

نمونه،  6نمونه، شادگان  19 نمونه از اهواز، دزفول

 24نمونه، دشت آزادگان  9 نمونه، شوشتر 4شوش 

 نمونه و سایر 8نمونه، کرمانشاهی با منشاء خوزستانی 

هایی که گلهها از نمونهنمونه استفاده شد.  17مناطق 

رکوردگیری مرکز اصلاح  شجره و سیستم ثبتتحت 

در انتخاب آوری شد. قرار گرفته بودند گرد کشور نژاد

                                                           
2 Affymetrix  
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از  خویشاوند وانتخاب حیوانات غیرحیوانات تاکید بر 

های اکوتیپخوزستان و های مختلف استان شهرستان

ژنوم از ریشه  DNAاستخراج  بود.مشابه در کشور 

باتوجه به مو و خون با روش بهینه نمکی انجام شد. 

اینکه این پروژه از محل اعتبارات ملی استان خوزستان 

توسط شرکت دانشگاهی نواندیش البرز انجام شده بود 

توسط  تعیین ژنوتیپنمونه برای انجام مراحل بعدی 

قات به آزمایشگاه ژنومیک مرکز تحقی شرکت مذکور

با استفاده از ها کشور ایتالیا منتقل شدند. نمونه 1پادانو

 Array Axiom @ Buffalo Genotypingهایتراشه

90K   تعیین ژنوتیپ مربوط به شرکت افی متریکس

هزار  85 ها امکان تعیین ژنوتیپ بیش ازآرایهاین  شدند.

رحمانی نیا ) آورندمی را فراهم SNPجایگاه نشانگری 

های این آرایه SNPهفتاد درصد   .(2015 و همکاران

های گاومیش رودخانه ای برای مطالعه انواع جمعیت

درصد  30بسیار مناسب تشخیص داده شده اند اما تنها 

امارتینو یا) ومیش باتلاقی قابل استفاده هستنددر گا هاآن

 (. 2017و همکاران 

ه های مورد استفاددادهبرای اطمینان از بالا بودن کیفیت 

هایی محدودیتویرایش و در آنالیزهای بعدی، با اعمال 

های دارای اطلاعات دادههای با کیفیت پایین و ژنوتیپ

انجام  PLINKکم حذف شدند. این بخش با نرم افزار 

های با اطلاعات داده .(2007پورسل و همکاران ) گرفت

 2های دارای حداقل فراوانی آللیژنوتیپکم شامل 

(MAF ) و  01/0کمتر ازSNP هایی کهp-value   تعادل

آنها   3و نرخ خوانش 10-6از  هاردی واینبرگ آنها کمتر

 )گودارد و هیزبود، کنار گذاشته شدند 05/0از  کمتر

2009.) 

 عمل غربالگری روی ،بنابراین پس از تعیین ژنوتیپ

64750 SNP  انجام وSNP های دارای اطلاعات وارد

کنترل کیفیت اولیه  ازمرحله تجزیه و تحلیل شدند. پس 

8855 SNP  به دلیلMAF  326درصد و  1کمتر از 
                                                           

1 Parco Tecnologico Padano 
2 Minor Allele Ferequency 
3 Call rate 

SNP  19به دلیل نبود تعادل هاردی واینبرگ و SNP 

 121طر موقعیت ناشناخته حذف شدند. در نهایت به خا

  مراحل کنترل کیفیت را SNP 64709حیوان با 

  گذراندند.

های مختلف برای ارزیابی روشدر این مطالعه از 

روش درخت ساختار ژنتیکی جمعیت استفاده شد. 

بندی بر پایه فاصله خوشهروش  4اتصال همسایگی

ارائه شد.  1987سایتو و نی  ژنتیکی است که توسط

با یک ساختار شبیه تنه درخت آغاز  NJالگوریتم 

هایی که از لحاظ شاخهمیشود و مجاورین درست )

ترند( را با کمینه کردن مجموع طول همه نزدیکفاصله 

یابد. از این الگوریتم برای رسم درختواره میها شاخه

ژنتیکی برای هر تبارزایی )فیلوژنیک( بر مبنای فاصله 

 Rنرم افزار   apeفراد با استفاده از پکیچجفت از ا

. این نرم افزار (2004و همکاران  پارادایس) استفاده شد

فاصله بین دو نفر از افراد را بدست آورده و برای آنها  

بر  فیلوژنتیکینمودار را تعریف میکند.  جایگاه متفاوتی

 ها و با استفاده از پکیجفاصلهماتریس  اساس

Phyclust  نرم افزارR و چن ) بدست آمده است

جهت داشتن یک دیدگاه کلی در  .(2010 دورمان

خصوص ساختار جمعیتی حیوانات و نژادهای مورد 

مطالعه و شناسایی حیواناتی که خارج از گروه نژادی 

بوسیله همه  5های اصلیمولفه آنالیز، اندگرفتهخود قرار 

09647   SNP  6آنالیز و ،در دسترسDAPC  با

 انجام شد  Rنرم افزار adegentاستفاده از پکیجِ  

برای شناسایی تعداد  . (2010و همکاران  جومبرت)

ه صورت متوالی با افزایش ب K-meansها، بهینه خوشه

بندی خوشههای جوابشود و می، اجرا Kمقادیر 

 ( مقایسه شد.BICمختلف با استفاده از معیار بیزی )

سپس با بررسی رابطه خویشاوندی درون نژادی 

های وسط پکیجت  DAPCو PCAو  Plotnj نمودارهای

                                                           
4 Neighbor-joining 
5 Principal Component Analysis(PCA)  
6 Discriminant Analysis of Principal Components 
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)تتا( برای  STFهای ارزش .ترسیم شد R نرم افزار

ها به روش و شهرستان های اتوزومی کروموزوم

سپس میانگین فاصله ژنتیکی هر  .محاسبه شدنااریب 

 ها محاسبه گردید.شهرستان با سایر شهرستان
 

 نتایج و بحث

اطلاعات خام  کنترل کیفیت رویبا اعمال ویرایش و 

حیوان از شش  121مجموع تیپ شده در تعیین ژنو

وارد آنالیز  SNP نشانگر  64709شهرستان مختلف با 

 نهایی شدند. 

های جمعیتدر  STFدر این مطالعه ابتدا میانگین 

گاومیش خوزستانی محاسبه گردید که نتایج این 

این معیار ارائه شده است.  1محاسبات در جدول شماره 

روه و درون گروه است. نشان دهنده توزیع تنوع بین گ

بالا بودن آن نشان دهنده اینست که بخش عمده 

ها است  و هتروزیگوسیتی ناشی از تفاوت در بین گروه

 موجود بلعکس پایین بودن آن حاکی از اینست که تنوع

ناشی از تنوع افراد درون گروه است و خود جمعیتها با 

 Fstدر این جدول، بیشترین ارزش هم قرابت دارند. 

های های شهرستانگاومیشبدست آمده مربوط به 

آزادگان و شادگان و کمترین مربوط به اهواز و دشت

-شوش  بود. این امر نشان دهنده این است که گاومیش

آزادگان و شادگان به دلیل های دشتهای شهرستان

ها و دور بودن از شرایط خاص جغرافیای آن شهرستان

تر از همه عدم انتخاب و مهم مرکز و در حاشیه بودن، 

های جمعیتبیشترین هتروزیگوسیتی را در بین ژنتیکی، 

دهند. بر عکس این مطلب گاومیش خوزستان نشان می

را نشان  Fstکمترین یعنی برای اهواز قابل تصور است. 

با توجه به اینکه شهرستان اهواز در مرکز استان   داد.

ری بخاطر گاومیش داران از سطح سواد بهتقرار دارد و 

انتخاب دامها احتمالاً نزدیکی با مراکز آموزشی دارند لذا 

بیشتر به وقوع پیوسته و سطح هتروزیگوسیتی را پایین 

در تحقیق خود ( 2015)مخبر و همکاران آورده است. 

های انتخاب در پویش ژنومی نشانهدر مورد 

میانگین این  های خوزستانی و مازندرانیگاومیش

ها محاسبه نمودند. ک تک اسنیپشاخص را برای ت

میانگین آن در کروموزومهای غیرجنسی و در دو 

محاسبه شد که  032/0جمعیت مازندرانی و خوزستانی 

از مقادیر محاسبه شده این تحقیق بالاتر بود. دلیل پایین 

تواند بخاطر قرابت ژنتیکی بیشتر می بودن این شاخص

دغام دو های خوزستانی با هم نسبت به ازیرجمعیت

جمعیت خوزستانی و مازندرانی با هم دانست. رحمانی 

 STFدر مطالعه ای دیگر، ارزش  (5120) نیا و همکاران

های مختلف گاومیش های استانمیان جمعیت گاومیش

خیز کشور را محاسبه نمودند، در آن مطالعه ارزش 

STF با  ، 119/0های خوزستان با اردبیل گاومیش

،  112/0آذربایجان شرقی با ،  113/0آذربایجان غربی 

محاسبه شد که  161/0مازندران با و  114/0گیلان با 

بین  STFنشان دهنده این موضوع است که ارزش 

های های مختلف نسبت به گاومیشهای استانگاومیش

های مختلف یک استان که در این مطالعه شهرستان

 بدست آمده است  بزرگتر میباشد. البته  این موضوع

طبیعی و منطقی بوده و نشان دهنده فاصله ژنتیکی 

 های مختلف میباشد. بیشتر دامهای استان

STF  ها میباشد جمعیتنشان دهنده هتروزیگوسیتی بین

بین دوجمعیت بیشتر باشد هتروزیگوسیتی  STFو هرچه 

بین آن دو جمعیت افزایش و هتروزیگوسیتی درون آن 

به روش  1 ی جدولهاSTFها کاهش پیدا میکند. جمعیت

اند. مزیت این روش نسبت به نااریب تتا محاسبه شده

که توسط رایت ارایه شده، این است  STFای روش پایه

ها در فرمول لحاظ گردیده نمونهکه در روش تتا اندازه 

 گیری در نظر گرفته شده استنمونهو در واقع خطای 

با توجه به اینکه این روش . (1984 کوکرهامو  ویر)

های نااریب است حتی احتمال به دست آمدن ارزش

 .(2009 اکی ) منفی نیز وجود دارد
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 زستانیها ی گاومیش خو( در جمعیتFSTها )SNPمیانگین هتروزیگوسیتی  - 1جدول 

Table 1. SNPs Average Heterozigosity (FST) among Khuzestani buffalo populations 

 شهرستان
City   

 هامیانگین هتروزیگوسیتی اسنیپ
)STSNPs Average Heterozigosity ( F 

 آزادگاندشت
Dashtazadegan    

0.0160 

 شادگان
Shadegan    

0.0147 

 دزفول
Dezfoul    

0.0094 

 شوشتر
Shoshtar    

0.0091 

 اهواز
Ahvaz    

0.0087 

 شوش
Shosh    

0.0086 

 سایر
Other    

0.0054 

های مورد تک گاومیشقدم بعد یافتن میزان تعلق تک

مطالعه نسبت به هم به صورت گرافیکی است. در واقع 

تک افراد را بندی و قرابت تکخوشهاگر بخواهیم نوعی 

ها همسایهگرافیکی مبتنی بر اتصال بررسی کنیم روش 

درخت  نموداراین روش توسط مناسب است. 

های استخراج ژنوتیپاطلاعات از استفاده  با 1همسایگی

به صورت فرمت نوکلئوتیدی ذخیره شده  شده که

برای جمعیت خوزستانی رسم  Rافزاربودند، توسط نرم

 .نشان داده شده است 1شکل ، که در گردید

های گاومیششعاع نشان دهنده یکی از هر  1درشکل 

های گاومیشباشد.  مناطق مختلف استان خوزستان می

میباشند، یکجا تجمع  1با شماره  1شکل  اهواز که در

های مربوط به سایر املی نداشته بلکه در بین آن شعاعک

اند. این امر نشان از اختلاط گرفتهها قرار شهرستان

-آن میاحتمالی ل از دلای یکیهای اهواز دارد. گاومیش

تواند بخاطر مرکزیت اهواز در استان و تبادلات زیاد 

                                                           
1  Plotnj 

داران سایر داران اهوازی با گاومیشدام بین گاومیش

 تواند بخاطر عدم تمایزدلیل دیگر مینقاط استان باشد. 

ولی کافی افراد در شهرستان اهواز باشد.  یا انشقاق

گان که به آزاددشت شوشتر و ،دزفولهای گاومیش

نسبت به اند شدهمشخص  6و 5 ،2 هایبا شماره بترتی

اهواز اختلاط کمتری داشته، یا توانسته اند مراحل 

. ضمناً گله بیشتری از تمایز را پشت سر بگذارند

های خود از استان کرمانشاهی به دلیل خرید گاومیش

ها با استان در بین نمونهخوزستان و قرابت ژنتیکی آن 

آزادگان، اهواز و دزفول قرار های دشتشهرستان

 اند.گرفته
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 یخوزستان گاومیش ایهجمعیتزیر( بین Plotnjنمودار درخت همسایگی ) -1شکل 

Figure 1-Unrooted neighbor-joining tree (Plotnj) between Khuzestani buffalo sub-populations 

ا ها بجمعیتبرای تایید ارتباط واریانس ژنتیکی 

ها روش تجزیه مولفه گاومیشپراکندگی جغرافیایی 

آورده شده  2شکل  دراصلی بکار رفت که نتیجه آن 

های اصلی که ساختار جمعیت ، مولفهPCA روشاست. 

را کند، را براساس همبستگی ژنتیکی میان افراد بیان می

 ارزیابی باکند. شناسایی می

 
 یگاومیش خوزستان هایجمعیتزیربین  PCAنمودار آنالیز   -2شکل 

Figure 2- PCA plot analysis between Khuzestani buffalo sub-populations 
 

های استان ها )شهرستاناختلاف ژنتیکی میان جمعیت

( ترسیم شد که نشان 2)شکل  PCAخوزستان( شکل 

 .ها از همدیگر استجمعیت شهرستاننسبی دهنده تمایز 

ه نتایج حاصل از نمودار شعاعی نتایج این بخش مشاب

شود میبود و همانطور که در این شکل مشاهده 

های شهرستانجمعیت دشت آزادگان و شادگان از بقیه 
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 2شکل  های اصلی درمولفهآنالیز  اند.شدهاستان جدا 

های گاومیشفردی بین دهد که علاوه بر تنوع نشان می

-مشاهده مینیز بین آنها بین جمعیتی  خوزستان تنوع

در طول  های کوچکمثلثبا توجه به پراکندگی  شود.

آزادگان های دشتگاومیش، 2شکلدر  Yو Xمحور 

ها دارای بیشترین تنوع از نظر نسبت به سایر شهرستان

شهرستان اهواز که با  هایگاومیش .باشندژنتیکی می

 مناسبیاند دارای تنوع نشان داده شده پرستاره هشت

های دزفول، گاومیشحالیکه جمعیت  درباشند می

دایره توپر، لوزی و که به ترتیب با شوشتر و شوش 

 قرابت ژنتیکی بیشتری دارند.، اندشدهمشخص  مستطیل

در خصوص میزان اعتبار نتایج بدست آمده برای 

ها، بررسی اعتبار های گاومیش در شهرستانجمعیت

های ژنومیکی دادهروش تجزیه مولفه اصلی برای 

شود. سندی برای اعتبار نتایج مطرح میبعنوان 

توانایی آن برای شناسایی  ،PCA روش مشخصه اصلی

های بزرگ در دادهساختارهای ژنتیکی در مجموعه 

زمان محاسباتی ناچیز و بدون هیچ فرضی درباره 

در  .(2008 جومبرت) استزمینه مدل ژنتیکی جمعیت 

های ای برای بررسی ساختار جمعیتی با روشمطالعه

ها ، این روشDAPCمبتنی بر مدل و روش اکتشافی 

تداوم بالایی در تخمین ساختار جمعیت و استنباط 

 احتمالات عضویت افراد به هر گروه نشان دادند

به عنوان  PCA. روش (2014و همکاران  پومیتی)

بندی بیزی پیشنهاد خوشههای برای روش جایگزین

با  .(2006 ژاووو  لیو و 2009و همکاران لی ) شده است

روری برای های ضفاقد برخی از ویژگی PCAاین حال 

بررسی ساختار جمعیت بیولوژیکی از جمله ناتوانی در 

ها خوشهفرض پیشارزیابی گروهی و نیازمند تعریف 

لذا برای بررسی برای مطالعه ساختار جمعیت است. 

ها جدا از تاثیر مکان جغرافیایی از روش زیر جمعیت

استفاده   1(DAPC) اصلی هایمولفهتفکیک کننده آنالیز 

در اینجا محقق نظری در خصوص تعداد . شودمی

                                                           
1 Discriminant Analysis of Principal Components 

دهد بلکه این روش آماری است که ها نمیزیرجمعیت

 یپ یاغلب برادهد. میها را پیشنهاد تعداد زیر جمعیت

ها )گروه( تعداد خوشه نییبا تع تیبردن به ساختار جمع

را چند روش معمولا . شودمی اقدام  یبدون دانش قبل

بردن به یپ یمثال برا . بعنوانتوان استفاده کردیم

-K  یخوشه بندتوان روش میها، جمعیتتعداد زیر 

means، با استفاده از ساختار و  یزیب یبندخوشه

 یهامؤلفهآنالیز تفکیک کننده مانند  رهیروش چند متغ

ی بر ساختارهای روش کردیرو را اشاره نمود. یاصل

 ها با هم مرتبط نبوده ونشانگراین فرض استوارند که 

 و)گروارد  هستند آمیزش تصادفیدارای  هاتیجمع

و  ریچارد، 2010و همکاران جومبرت  ،2011گروس 

 استفاده از روش مستقل از مدللذا (. 2000 همکاران

بر اساس  میانگین K-means بندیخوشههمانند روش 

 یبرا یترراحتروش  DAPC ایو  یکیفاصله ژنت

همچنین در  .شوندمیمحسوب  ی متمرکزهاتیجمع

به علت اینکه  DAPCبندی جمعیتی، روش لایهتصحیح 

اریانس بین گروهی را افزایش و واریانس داخل و

است  PCAدهد بهتر از روش گروهی را کاهش می

. نرخ انتساب صحیح یا (2010جومبرت و همکاران )

 80ها از گروهدر انتساب افراد به  DAPCصحت روش 

 تفاوت بوددرصد بسته به تعداد تکرار م 97درصد تا 

با توجه به این  .(2010جومبرت و همکاران )است 

های خوزستانی برای گاومیش DAPCنمودار  موضوع،

، 3در شکل  .نشان داده شد 3نتایج آن در شکل  و، تهیه

-اعداد درون هر بیضی نشان دهنده شماره زیر گروه

اساس اطلاعات ژنومیکی در های تفکیک شده بر 

ها است. در آنالیز، سعی بر این است که گاومیش

واریانس درون هر کلاستر حداقل شود و واریانس بین 

که عملا یک  2کلاسترها بر اساس توابع تفکیک کننده

سری متغییرهای ساختگی هستند، حداکثر شود. نمودار 

 ، نشان دهنده تعداد توابع تفکیک3ستونی ویژه اعداد

                                                           
2 discriminant functions 
3 eigenvalues 
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بدون اینکه مقدار  ،که باید نگه داشته شوند ای کننده

. برای تعداد کم رودزیادی از اطلاعات از دست 

 ،توان نگه داشتکلاسترها، تمامی ویژه مقدارها را می

-زیرا تمامی توابع تفکیک کننده را بدون هیچ مشکلی می

توان آزمود. با بالا رفتن تعداد کلاسترها، سعی بر این 

تا ابعاد کمتری که بیشترین اطلاعات را دارند خواهد بود 

رنگ تیره تر بیانگر اهمیت  3نگه داشته شوند. در شکل 

توان عمده واریانس را با دو می لذا آن ویژه مقدار است

 توجیه نمود. تا از توابع تفکیک کننده

 Kدر تعیین تعداد بهینه  DAPCدر این مطالعه روش 

یر بهتری از عمل کرد و تصو PCAبهتر از روش 

ارائه داد. همچنین در  PCAارتباط بین افراد نسبت به 

های خودشان صحت بسیار خوبی انتساب افراد به گروه

ها و توانایی انتساب مزیتبا توجه به این  ارائه داد.

افراد، این روش برای بررسی ساختار جمعیتی و تعداد 

 بندی جمعیتیلایهخوشه و برای کنترل کیفیت و تصحیح 

 3باشد. شکل می گزینه بهتری GWASدر مطالعات 

ها در حداقل چهار گروه گاومیشدهد که این نشان می

که با هم فاصله مناسبی  شوند،بندی میخوشهمختلف 

بین دو  3از نظر تنوع ژنتیکی دارند. اگرچه تجمع شماره 

قرار گرفته و تعداد کمی گاومیش را  4و  1زیرجمعیت 

تواند با دو زیر میست. این تجمع در خود جای داده ا

جمعیت مذکور رابطه نزدیکتری داشته باشد. حتی قرابت 

نظر بیشتر است. با ادغام یا صرف 1آن به زیر جمعیت 

زیر جمعیت  3توان از وجود حداقل میکردن از آن 

در نظر  مجزا در گاومیش خوزستانی خبر داد. نسبتاً 

 GWASت آتی ها در مطالعانگرفتن این زیر جمعیت

  شود.می  1سبب یافتن ارتباط غیرواقعی

در تحقیقی که با عنوان اندازه گیری فواصل ژنتیکی 

های مختلف برای تشکیل شبکه فیلوژنتیکی گاومیش

انجام  SNPایرانی با استفاده از نشانگرهای متراکم 

گرفت، با استفاده از دو سناریوی بررسی استانی و 

های شناخته شده اصلی دههمچنین بررسی بر اساس تو

                                                           
1False positive  

جهت تشکیل شبکه فیلوژنتیکی با روشهای مختلف 

گیری فواصل ژنتیکی و استفاده از روش پیوند اندازه

نتایج نشان دهنده قرابت بین  .برده شدهمجواری بهره

های آذربایجان شرقی و غربی و های استانگاومیش

های خوزستانی گیلان باهم و همچنین نزدیکی گاومیش

)رحمانی نیا و همکاران  کرمانشاه با یکدیگر بودو 

2015.) 
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 یخوزستان  گاومیش هایجمعیتزیر برای DAPC پراکنش  نمودار -3شکل 

Figure 3- DAPC Scatter plot for Khuzestani buffalo sub-populations 
 

 گیری کلینتیجه

کلی این پژوهش حکایت از وجود تنوع زیاد درون  یافته

ولی های گاومیش خوزستانی دارد. ن زیر جمعیتو بی

رفت میزان تنوع بین جمعیتی و می همانگونه که انتظار

فواصل ژنتیکی کمتر از این پارامترهای محاسبه شده 

های بین استانی بود. توسط سایر محققین در جمعیت

شبه  3حداقل نتایج آنالیز چند متغییره نشان داد که 

های ایز در جمعیت گاومیشمتم نسبتاًگروه ژنتیکی 

لذا باید یافته این تحقیق در است.  تصورخوزستان قابل 

، بررسی ژنومیکیانتخاب سایر تحقیقات با مضمون 

و تشکیل جمعیت پایه   صفت-ژنوم پیوستگیگسترده 

در نظر گرفته شود تا اعتبار نتایج انتخاب ژنومیکی 

 افزایش یابد.  
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Introduction:The science of phylogenetics, and specially the subfield of molecular systematics, has 

grown exponentially by amount of publications, general interest and amount of available genetic 

data. Modern phylogenomic studies use large genomic and transcriptomic resources.  however a 

comprehensive molecular phylogeny of animals, including the newest types of data for all phyla, 

remains elusive. 

Genome sequences and SNP chips are now accessible for many of species across the animal 

phylogeny, conveying key features of animal genome evolution into sharper emphasis. The field of 

animal evolutionary genomics has focused on recognizing the diversity genomic features, 

rebuilding the history of evolutionary variations in animal genomes and testing hypotheses about 

the evolutionary relationships of animals. One of the most important buffaloes in Iran are 

Khuzestani buffaloes, which have a wide distribution. Given the fact that they may be divided into 

several ecotypes and sub-populations, these may cause problems in genomic wide association study. 

One of the challenges that always threatens the accuracy of genomic association and genetic 

variation studies is the existence of sub-populations within the populations. The probable 

relationship between genetic groups among Khuzestani buffaloes by whole genome markers has not 

been studied. This study is an effort to understand and provide a detailed insight into the population 

structure and genomic phylogeny of Khuzestani buffaloes. 

Material and methods: Blood or hair samples from 121 Khuzestani buffaloes from different 

regions of Khuzestan province including Ahvaz (n=28),  Dezfoul (n=19), Shadegan (n=6), Shosh 

(n=4), Shushtar (n=9), Dashtazadegan (n=24) and Kermanshah  (n=8) samples were collected. The 

samples were chosen from herds that were registered by Iranian Animal Breeding Center (IABC) 

and were under milk recording system. DNA of the samples were isolated and sent to Parco 

Tecnologico Padano in Itally. All samples were genotyped by Axiom@Buffalo 90K bead array of 

Affymetrix Company. PLINK software was used for pre-processing of raw genotype data based on 

minor allele frequency (MAF) ≤0.01, Hardy Weinberg disequilibrium (p-value ≤ 10-6) and call rate 

≤ 0.05. Thereafter, a total of 64,709 SNPs remaind for the analysis. The genetic distance for each 

pair of individuals was calculated using R software (ape package). The Neighbor-joining algorithm 

was used to plot trees based on those distances. Also, the phylogenetic diagram is derived based on 

the distance matrix and using R software (Phyclust package). To identify the optimal number of 

clusters, K-means were sequentially increased with K values, and different clustering responses 

were compared using Bayesian Information Criteria (BIC). FST values (theta) for autosomal 

chromosomes and counties were calculated by unbiased method. Then, the average genetic distance 

of each area was calculated with other sampling areas. Principal Component Analysis (PCA) and 

Discriminant Analysis of Principal Components (DAPC) were performed for genetic clustering of 

individuals. Adegenet R package was used for PCA and DAPC analysis.  

Results and discussion: In our study Unrooted Neighbor-Joining Tree Plot grouped the individuals 

mainly in one cluster depending on the origin of group or subpopulation. Dezfoul, Shushtar and 

Dashtazadegan individuals formed their individual clusters and due to genetic relatedness, Ahvaz 
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and  Kermanshah clusters were formed almost overlapping with other. Along with the closeness of 

Dezfoul among themselves, they also showed closeness to Shosh. Kermanshah group lied between 

Ahvaz, Dashtazadegan and Dezfoul buffaloes. 

Results obtained from DAPC analysis confirmed with those obtained from PCA analysis. 

Individuals were correctly assigned to their respective clusters. Based on phylogenic result, it is 

evident that buffaloes of Ahwaz are affected by buffaloes of other province’s regions, because they 

are in the center. Buffaloes of Shushtar, Dezful and Dasht-E-azadegan have lower emigration rate in 

comparison with Ahwaz buffaloes. This result also confirmed by principal component analysis. To 

survey the genomic structure and patterns of Khuzestani buffaloe populations, the Fst values 

(unbiased Theta) for every SNPs were calculated. This criterion reflects the distribution of diversity 

between groups and within the group. Its high level indicates that major part of heterozygosity is 

due to differences in the groups. In other hand, the low level of it, suggests that the diversity is due 

to the individuals within the group, and the populations or groups are associated. The highest value 

of Fst was obtained for buffaloes of Dashte-E-azadegan (0.0159) and Shadegan (0.0147) because of 

its special geographical condition, and the lowest value of Fst was observed for the buffaloes of 

Ahwaz (0.0087) and Shosh (0.0086). The results of statistical tests of population genetic showed a 

high genetic diversity in buffaloes of Khuzestan. Graphical view of clustering and assignment test 

suggested at least three subpopulations for Khuzestani buffaloes. According to the overall results 

and existence of great SNP diversity, it is possible to move toward construction of base population 

based on this results. 

Conclusion: In this study a genome-wide insight into the genomic phylogeny of Khuzestani 

buffaloes was provided. The results of nucleotide genetic diversity and genetic distance between 

buffaloes are worthy of attention in subsequent studies such as genomic wide association study, 

genomic selection and formation of Base populations of Khuzestani buffalo. 
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