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1. Genome Wide Association Study 
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 چکیده

 جور بوم از اردبیل و غربی شرقی، آذربایجان هایاستان های گاومیش یبند گروه تحقیق این هدف

 مناطق افراد جداسازی قابلیت یتدرنها و شمالی جور بوم از گیلان استان و آذری )اکوتیپ(

 شمالی جور بوم دو مختلف مناطق از گاومیش 252 شمار به .بود ماشین یادگیری روش با مختلف

 کشور در متریکس افی شرکت به مربوط SNPChip 90K از استفاده با و شد یریگ نمونه آذری و

 افراد، یبند گروه برای پشتیبان بردار ماشین روش عملکرد بینی یشپ برای شد. ژنوتیپ تعیین ایتالیا

 اعمال (AUC) امانۀس عملکرد ۀمشخص منحنی زیر سطح و متقابل اعتبارسنجی متریک روش دو

 به منطقه چهار افراد یبند گروه برای منحنی زیر سطح و متقابل اعتبارسنجی آزمون نتایج شد.

 و مختلف یها گله افراد بودن نزدیک باوجود که است این گویای که بود درصد 39 و 32 ترتیب

 اختصاص توانایی بالایی، درستی با پشتیبان بردار ماشین روش افراد، این جداسازی بودن سخت

 منحنی زیر سطح و متقابل اعتبارسنجی هایآزمون نتایج دارد. را خود به مربوط هایگله به افراد دادن

 قابلیت دهندۀنشان که بود درصد 32 و 39 برابر ترتیب به جور بوم دو برای امانهس عملکرد مشخصه

 که هایی بینی یشپ با و موارد این به توجه با ماشین یادگیری روش است. جور بوم دو بهتر جداسازی

 باشد. کارآمد ژنتیکی کاربردهای و کیفیت کنترل در تواندمی دهدمی انجام فرد هر یبند گروه برای

 

 .پشتیبان بردار ماشین ،یبند گروه گاومیش، ،SNPChip 90K :کلیدی هایواژه

 

 مقدمه

 و باارزش ربسیا هليا حیوانات از گونه یک گاومیش

 پرورش انیرا نواحي زا برخي در که است چندمنظوره

 ایران آمار مرکز آمارنامة پایة بر انیرا در شود.مي داده

 ها آن بیشتر  که دارد دجوو میشوگا 533222 ودحد

 ةهم .شوند مي ارينگهد انیرا غرب شمال و جنوب در

 اي رودخانه هايگاومیش ةدست در ،نيایرا هاي گاومیش

 ایران هايگاومیش .(Anonymous, 2012) دارند قرار

 جور بوم اصلي ةدست سه در هوایي و آب شرایط پایة بر

 جور بوم (2 شرقي(، و غربي )آذربایجان آذري (اکوتیپ)

 خوزستاني جور بوم (9 و مازندران( و )گیلان شمالي

 که يهایچالش از یکي شوند.مي تقسیم )خوزستان(

GWAS هاي بررسي بودن درست همواره
 تهدید را 5

 درون زیرجمعیتي ساختارهاي چالش کند، مي

 در اگر ،مثال عنوان به است. يموردبررس هاي جمعیت

 جمعیت دو از یکي Case-Control پژوهش یک

 از دیگر جمعیت و نژاد یک به متعلق ،يموردبررس

 که دارد وجود امکان این همواره باشد، دیگر نژادي

 منشأ دار، معني اثر با شده يمعرف ژنتیکي هاي جایگاه

 بلکه نباشند، يموردبررس صفت در تفاوت از گرفته
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 باشند. یادشده جمعیت دو نژادي هاي تفاوت از ناشي

 در شده انتخاب هاي جمعیت که شود سعي باید لذا

 باشند همگن صفات دیگر براي امکان حد تا ها بررسي

 باشد يموردبررس صفت در تنها ها آن هاي تفاوت و

(Thomas & Witte 2002; Wacholder et al., 

 توانندمي ژنتیکي نشانگرهاي دیگر سوي از .(2002

 شوند. استفاده افراد منشأ ییدتأ و شناسایي براي

 چندریختي مانند هایي برتري باوجود هاریزماهواره

 ،(ژنوم) ژنگان سراسر در مناسب پراکنش داشتن زیاد،

 ةانداز يفراخوان و اندازه تعیین در اشتباه دلیل به

 این از آمده دست به نتایج ،(اللي) ژني همردیف

 حتي هاریزماهواره ةتجزی و نبوده مناسب نشانگرها

 Fernández) است زمانبر موجود يافزارها نرم باوجود

et al., 2013.) نشانگرهاي از ياگسترده ةدامن بین 

 تک هايچندریختي اند،یافته توسعه که مولکولي

 در و دارند را فراواني بیشترین 5(هاSNP) نوکلئوتیدي

 این توزیع و اندپراکنده يا گسترده طور به ژنگان سراسر

SNPاست متفاوت هاگونه بین ها (Vignal et al., 

2002).SNP اهلي هايدام ژنتیکي تنوع بررسي در ها 

 ,.Lin et al) هستند سودمند جمعیت ساختار و

 نشانگرهاي از جمعیت ساختار گیري نتیجه (.2010

 ارتباطي هاي بررسي انندم گوناگون شرایط در ژنتیکي،

 يبند دسته ،(Bridges et al., 2011) تکاملي و

 )نواحي ژنتیکي هاي بازدارنده تعیین و هازیرگونه

 ارتباط ايهظملاحشایان ژنتیکي تغییر با که جغرافیایي

 Lao et) است سودمند ((Guerard et al., 2004) دارد

al., 2008). ساختار ارزیابي و ژنتیکي تنوع بررسي 

 مدیریت و يور بهره ارزیابي براي جمعیتي

 است. ضروري مزرعه هايحیوان ژنتیکي هاي بازدارنده

 بازتاب هاجمعیت روند و بین ژنتیکي ساختار

 ها،مهاجرت اخیر، و گذشته تاریخي رخدادهاي

 طبیعي انتخاب و تصادفي رانش هاينشانه اختلاط،

 ژنتیک در .(McTavish & Hillis, 2014) است

 تواندمي جمعیتي، ساختار بودن مشخص جمعیت،

 استفاده بررسي تحت جمعیت تاریخچه ردیابي براي

 ,.Cavalli-Sforza & Feldma, 2003; Lin et al) شود

                                                                               
1. Single nucleotide polymorphism 

2010; McTavish & Hillis, 2014). ژنتیک در 

 افراد دادن اختصاص و ساختارها زیر شناسایي پزشکي،

 هاي بررسي انجام در مهم ةمرحل ها،زیرجمعیت به

 هايبیماري ژنتیکي پایة کردن مشخص براي ارتباطي

 & Marchini et al., 2004; Ziv) است پیچیده

Burchard, 2003.) جغرافیایي پراکندگي که هایيگونه 

 میان ايملاحظهشایان ژنتیکي تنوع اغلب دارند،

 گسترة و زمان برآورد دهند.مي نشان هاجمعیت

 براي هایيجمعیت چنین میان ژني جریان و 2واگرایي

 است مهم افراد ژنگان در تفاوت و ژنتیکي ساختار فهم

(Epps et al., 2013). با ژنوتیپي هايداده يطورکل به 

 تنوع از تري یقدق بندي یمتقس امکان بالا، تراکم

 در دهد.مي را متمایز ينژادها به ةگون ژنتیکي

 (GWAS) ژنگان سطح در ارتباطي هاي بررسي

 و case-control هايگروه بین تفاوت کردن مشخص

 هستند مختلف جغرافیایي هايموقعیت در که افرادي

 اند شده ژنوتیپ تعیین مختلف هايآزمایشگاه در یا

 ,.Liu et al., 2013; Price et al) است ضروري امري

 هاگروه این هستند، کم هاتفاوت این اگر (.2010

 يبیشتر توانمندي آوردن دست به براي توانند مي

  .(Liu et al., 2013) شوند ادغام

 

 9ماشین یادگیری

 به وابسته هرکدام جمعیت ساختار شناسایي هايروش

 هاي روش مانند دارند، هایي یتمحدود و بوده هایيفرضیه

 که Admixture و Structure ازجمله مدل بر يمبتن

 به متکي و مدل هايفراسنجه براي پیشین توزیع نیازمند

 تعادل فرض طورمعمول به و هستند انساب اطلاعات

 گیرندمي مدنظر جامعه براي را واینبرگ هاردي

(Alexander et al., 2009; Gao & Starmer, 2007). 

 بسیار هايمحاسبه مدل بر مبتني يها روش همچنین

 زیادي شمار براي آن کاربرد عمل در و دارند ايگسترده

 در (.Ma & Amos, 2010) شودمي یرممکنغ نشانگر

 جمعیتي اختلاط با جوامع در جمعیتي ساختار بررسي

 7(PCA) اصلي يها مؤلفه وتحلیلتجزیه هايروش با زیاد

                                                                               
 واگرایي اشاره به جدا شدن دو نژاد از هم دارد.. 2

3. Machine learning 

4.Principal Component Analysis 



 225 ... با  شمالي و آذري بومي هايگاومیش ژنتیکي بندي گروهعزیزي و همکاران:  

 کاربرد براي روش دو هر که شد بیان ،STRUCTURE و

 ,.Limpiti et al) نیستند مناسب بزرگ هايداده روي

 تعیین براي يتر مناسب ابزار نظارت، با هايروش (.2011

 براي هاروش این هستند. هاجمعیت بین تفاوت

 توانندمي و شوندمي استفاده هاجمعیت يبند دسته

 را هستند مختلف مناطق در که جمعیت دو بین تفاوت

 PCA مانند روشي که يدرحال دهند تشخیص يخوب به

 همچنین (.Bridges et al., 2011) ندارد را توانایي چنین

 به افراد کههنگامي روش این که است شده پیشنهاد

 در شوند،مي يبند دسته شده یفتعر پیش از هايجمعیت

GWAS هاي بررسي براي کیفیت کنترل
 بهتري روش ،5

 از یکي ماشیني یادگیري (.Bridges et al., 2011) باشد

 .است مصنوعي هوش پرکاربرد و گسترده هايشاخه

 اطلاعات از استفاده با ماشیني یادگیري هايوشر

 بر را آینده هاي بیني یشپ یادگیري، یا آموزشي ةمجموع

 ةمسئل .دهندمي انجام شده گرفته یاد قواعد یا الگو پایة

 یادگیري در شده مطرح اصلي مسائل از یکي 2يبند دسته

 صورت به توانمي را مسائل  از بسیاري و است ماشیني

 کرد حل و کرده مطرح يبند دسته ةمسئل یک

(Larrañaga et al., 2006; Vapnik, 1998.) سوي از 

 براي مختلفي يها روش نیز ماشیني یادگیري در دیگر

 از یکي .است گرفته صورت بنديدسته ةمسئل حل

 ةمسئل براي گسترده صورت به اکنونهم که هایي روش

 پشتیبان بردار ماشین روش شود،مي استفاده يبند دسته

(SVM)9 است (Guinand et al., 2002.) يطورکل به 

 يبند دسته مشکل براي ماشیني یادگیري يها روش

 از هایيروش چنین شوند.مي استفاده ژنتیکي

 از یادگیري هايقابلیت تقلید براي خودکار هاي یتمالگور

 هايداده تجزیة در ها آن کنند.مي استفاده حیوانات مغز

 سودمند بسیار علمي هايرشته از بسیاري در پیچیده

 (.Bridges et al., 2011) اندبوده

 

 SVM الگوریتم

 از یکي پشتیباني بردار ماشین یا SVM الگوریتم

 براي آن از که است نظارت با یادگیري هاي روش

                                                                               
1. Genome Wide Association Study 

2. Classification 

3. Support Vector Machine 

 & Cortes) کنند مي استفاده رگرسیون و بندي طبقه

Vapnik, 1995.) عمل فرض این یةپا بر روش این 

 مجموع توزیع چگونگي از اطلاعي گونه یچه که کندمي

 Steinwart & Christmann) ندارد وجود ها داده

 کردن متمایز و تشخیص الگوریتم این هدف .(2008

 است ها آن يبند دسته و هاداده در پیچیده الگوهاي

(Hastie et al., 2005). صورت به هاداده که يدرصورت 

 ايفاصله بتوان خط چند یا یک با که )طوري خطي

 با يا صفحه ابر باشند، یرجداپذ کرد( ایجاد ها داده بین

 جدا را هادسته تا آوردمي دست به را حاشیه بیشترین

 یرجداپذ خطي صورت به هاداده که مواردي در و کنند

 نگاشت بیشتر ابعاد با فضاي به را هاداده نباشند

 هم از خطي صورت به جدید فضاي در تا کند مي

 از .(Vapnik & Vapnik, 1998) شود جداسازي

 پایة بر ها داده يبند طبقه SVM مهم هايویژگي

 آزمایش خطاي همان یا ساختاري خطاي سازيکمینه

 دیگر هاي يبند طبقه اغلب .(Hsu et al., 2003) است

 خطاي همان یا تجربي خطاي سازي ینهکم یةپا بر

 Boser et al., 1992; Hsu et) کنندمي عمل آموزش

al., 2003). ساختار بررسي براي پژوهش این در 

 روش شمالي، و آذري جور بوم هايگاومیش جمعیت

SVM علت به روش این داریم انتظار ما شد. اجرا 

 درستي با بهتري جداسازي اولیه، اطلاعات از استفاده

 که است این دانستن پژوهش این هدف دهد. نشان بالا

 دو افراد و هاجور بوم روند مختلف مناطق افراد آیا

 شان یکيژنت ساختار یةپا بر مختلف مناطق جور بوم

 درستي چه با SVM روش و هستند جداسازي قابل

 کند. جداسازي هم از را ها یتجمع تواند يم

 

 ها روش و مواد
 ژنوتیپ تعیین و حیوانی هاینمونه

 و شجره ثبت نظام تحت که یيها گله از هانمونه

 گردآوري بودند قرارگرفته نژاد اصلاح مرکز رکوردگیري

 بود موردتوجه حیوانات انتخاب در که هایيعامل شد.

 انتخاب و خویشاوند غیر حیوانات انتخاب ازجمله

 از يبردار نمونه .بود هااستان مختلف مناطق از حیوانات

 آذربایجان شهر(، سه )از غربي آذربایجان هاياستان

 )از گیلان و شهر( دو )از اردبیل شهر(، پنج )از شرقي

http://fa.wikipedia.org/wiki/%DB%8C%D8%A7%D8%AF%DA%AF%DB%8C%D8%B1%DB%8C_%D8%A8%D8%A7%D9%86%D8%B8%D8%A7%D8%B1%D8%AA
http://fa.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%B7%D8%A8%D9%82%D9%87%E2%80%8C%D8%A8%D9%86%D8%AF%DB%8C&action=edit&redlink=1&preload=%D8%A7%D9%84%DA%AF%D9%88:%D8%A7%DB%8C%D8%AC%D8%A7%D8%AF+%D9%85%D9%82%D8%A7%D9%84%D9%87/%D8%A7%D8%B3%D8%AA%D8%AE%D9%88%D8%A7%D9%86%E2%80%8C%D8%A8%D9%86%D8%AF%DB%8C&editintro=%D8%A7%D9%84%DA%AF%D9%88:%D8%A7%DB%8C%D8%AC%D8%A7%D8%AF+%D9%85%D9%82%D8%A7%D9%84%D9%87/%D8%A7%D8%AF%DB%8C%D8%AA%E2%80%8C%D9%86%D9%88%D8%AA%DB%8C%D8%B3&summary=%D8%A7%DB%8C%D8%AC%D8%A7%D8%AF+%DB%8C%DA%A9+%D9%85%D9%82%D8%A7%D9%84%D9%87+%D9%86%D9%88+%D8%A7%D8%B2+%D8%B7%D8%B1%DB%8C%D9%82+%D8%A7%DB%8C%D8%AC%D8%A7%D8%AF%DA%AF%D8%B1&nosummary=&prefix=&minor=&create=%D8%AF%D8%B1%D8%B3%D8%AA+%DA%A9%D8%B1%D8%AF%D9%86+%D9%85%D9%82%D8%A7%D9%84%D9%87+%D8%AC%D8%AF%DB%8C%D8%AF
http://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B1%DA%AF%D8%B1%D8%B3%DB%8C%D9%88%D9%86
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 ترتیب به نمونه 202 کل در گرفت. انجام شهر( هفت

 آذربایجان هاياستان از نمونه 49 و 17 ،01 ،02

 شد آوريگرد گیلان و شرقي آذربایجان اردبیل، غربي،

 خون و مو ریشة از ژنگاني DNA استخراج (.5)شکل

 انجام براي هانمونه شد. انجام نمکي بهینة روش با

 )ژنومیک( ژنگاني آزمایشگاه به یابيتوالي بعدي مراحل

 (Parco Tecnologico Padano) پادانو تحقیقات مرکز

 از استفاده با هانمونه .شدند منتقل ایتالیا کشور

 Array Axiom® Buffalo Genotyping 90K يهاتراشه

 .شدند یپژنوت یینتع متریکسافي شرکت به مربوط

 هزار 21 از یشب یپژنوت ینتع امکان هایهآرا ینا

 آورند.يم فراهم را SNP انگرينش یگاهجا

 

 
 مختلف مناطق از شده انجام هاي یريگ نمونه جغرافیایي توزیع .5شکل

Figure1.The geographical distribution of samples taken from different areas 
 

 تعیین از آمدهدستبه یها داده پالایش مراحل

 نهایی هایتجزیه انجام برای ژنوتیپ

 یینتع از ناشي يها داده کیفیت از اطمینان براي

 پالایش مختلف مراحل یينها هايتجزیه در ،پیژنوت

 افزار نرم از استفاده با اولیه يها داده روي (فیلتراسیون)

Plink، درصد 1 از بیش با حیوانات و شد اعمال 

 گذاشته کنار بعدي هايتجزیه از رفته ازدست ژنوتیپ

 بالایي کیفیت که یيها نمونه ینکها دلیل به .شدند

 شدهگم يها داده با که دارد بیشتري احتمال ندارند،

 رود بالا ها آن در ژنوتیپ خطاي و باشند همراه

(Barendse et al., 2009). فراواني کمترین عامل دو 

 براي که هانمونه زا درصدي و 5(MAF) ژني همردیف

 هر براي (Call rate) اندشده ژنوتیپ تعیین نشانگر آن

SNP و محاسبهSNPداراي حیوانات براي ها Call rate 

 حذف درصد 5 و درصد 31 از کمتر ترتیب به MAF و

 که یيها آن مانده،باقي هايSNP براي یتدرنها .شدند

                                                                               
1. Minor Allele Frequency 

 از معیاري عنوان به ند،اشتند واینبرگ-هاردي تعادل

 کنار (Teo et al., 2007) ژنوتیپ تعیین خطاي

 داري يمعن سطح آوردن دست به براي شدند. گذاشته

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

 غربالگري عمل ژنوتیپ، تعیین از پس بنابراین شد.

 وارد اطلاعات داراي هايSNPو انجام هاSNP روي

 کنترل بررسي این در شدند. وتحلیلتجزیه ةمرحل

 انجام پادانو شرکت توسط هاداده روي اولیه کیفیت

 در نمونه چهار اولیه، کیفیت کنترل از پس که شد

 دو و اردبیل استان از نمونه )دو ژنوتیپ تعیین جریان

 ژنوتیپ درصد 1 از بیش با گیلان( استان از نمونه

 کمتر MAF دلیلبه SNP 2211 شدند. حذف شده گم

-هاردي تعادل نبود دلیل به SNP 990 ،درصد 5 از

 خاطر به SNP 53 و درصد 1 سطح در واینبرگ

 حیوان 212 یتدرنها شدند. حذف ناشناخته موقعیت

 با را کیفیت کنترل مراحل ،SNP 07412 با

MAF>0.01 و call rate>0.99 ةهم و گذراندند 
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SNPتعادل در درصد1 سطح در ماندهباقي هاي 

 بودند. واینبرگ -هاردي
 

 و کوکرهام و ویر روش  از استفاده با Fst ۀمحاسب

  Neighbor-joining ترسیم

 را هازیرجمعیت بین ژنتیکي تفاوت ،Fst ثابت شاخص

 که کندمي یريگ اندازه شکل چند نشانگرهاي یةپا بر

 .(Wright, 1949) شد توصیف رایت توسط بار ننخستی

 و دارد تکاملي ژنتیکي هاي بررسي در مهمي نقشي و

  شود.مي محاسبه  زیر صورت به

  
T

ST
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H

HH
F


 

 انتظار مورد )هتروزیگوسیتي( ناخالصي HT که

 شود.مي محاسبه چنین و است جمعیت کل براي

 )qp(HT   221 

 است، هازیرجمعیت در انتظار مورد ناخالصي  HS و

 شود.مي محاسبه چنین که

Total

n
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iiexp
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 1 

 A2 و A1 ژني هايهمردیف فراواني q و p که

 است. i هايزیرجمعیت ةنمون ةانداز ni و جمعیت کل

 کامل، )تفاوت یک تا تفاوت( )بدون صفر از Fst ةدامن

 ثابت مختلف ژني هاي همردیف براي ها یتجمع که

 FST براي 21/2 تا 2 مقادیر عمل در .است (شوند يم

 51/2 تا 21/2 مقادیر کم، تمایز ةدهندنشان

 بالا تمایز 51/2 از بیشتر و متوسط تمایز ةدهندنشان

 (.Wright, 1969) دهدمي نشان را

 روش 5(NJ) همسایگي اتصال درخت روش

 توسط که است ژنتیکي ةفاصل یةپا بر بندي خوشه

Saitou & Nei (1987) الگوریتم شد. ارائه NJ یک با 

 مجاورین و شودمي آغاز درخت ةتن شبیه ساختار

 با را (ترند یکنزد فاصله ازلحاظ که هایي)شاخه درست

 این از یابد.مي هاشاخه ةهم طول مجموع کردن کمینه

 بر (فیلوژنیک) تبارزایي وارةدرخت رسم براي الگوریتم

  استفاده R افزار نرم توسط افراد بین هايهفاصل مبناي

 شد.

                                                                               
1. Neighbor-joining 

  آماری هایوتحلیل تجزیه
  ها داده یساز آماده

 هاداده پشتیبان، بردار ماشین مدل یک گسترش براي

 شوند.مي بندي یمتقس آزمایش و آموزش ةدست دو به

 آموزش، ةمجموع يها داده توسط موردنظر مدل

 بیني یشپ در مدل کارایي و شودمي داده آموزش

 طول در که یيها داده کمک به موردنظر کمیت

 مجموعه) اند نشده تجربه مدل توسط مدل آموزش

 (Kohavi, 1995) شودمي بررسي ،(آزمایش يها داده

 کل تقسیم ،ها داده ةمجموع يساز آماده روش یک.

 صورت به آزمایش و آموزش ةدست دو به ها نمونه

 سازيآماده براي که دیگري راهکار است. تصادفي

 باره k اعتبارسنجي روش از استفاده دارد وجود هاداده

 به نزدیک ةدست K به ها داده کل روش این در .است

 آموزش براي دسته (K-1)  شوند.مي تقسیم اندازه هم

 کار به مدل آزمایش براي ماندهباقي ةدست و مدل

 و آموزش مدل ةمرتب K شمار به ،ترتیب ینا به .رود مي

 که است این روش این سودمندي شود.مي آزمایش

 فرآیند دو هر در موجود يها نمونه ةهم سرانجام

 کنند.مي شرکت آزمایش و آموزش

  
 فراسنجه انتخاب

 ϒ مقادیر که شودمي اجرا e1071 پکیج با SVM روش

 ده که () tune تابع با SVM  مدل گسترش براي C و

 انواع .شودمي تنظیم ،دهد يم انجام اعتبارسنجي بار

 اول ةمرحل در شد. اجرا تحقیق این در کرنل توابع

 جور بوم ةمنطق افراد با آذري جور بوم از استان سه افراد

 و شده گرفته نظر در کلاس چهار عنوان به گیلاني

 جور بوم هاياستان بعد ةمرحل در و شوندمي تجزیه

 عنوان به گیلاني جور بوم با و شوندمي ادغام باهم آذري

 .شوند يم تجزیه و شده گرفته نظر در کلاس دو

 

 مدل اعتبار ارزیابی

 از تحقیق، این در موردنظر روش ارزیابي براي

 منحني و اختلاط ماتریس همچون ارزیابي معیارهاي

 استفاده SVM روش درستي از اطمینان براي راک

 مورد در .(Stehman, 1997; Swets, 1988) شود يم

 درستي گروه در که افرادي شمار به توجه با بنديگروه
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 این هرچقدر و آیدمي دست به درستي گیرندمي قرار

 درستي يبند گروه و بیشتر درستي باشد تر بزرگ عدد

 هايگروه در که افرادي عبارتي به است. گرفته صورت

 در يبند گروه خطاي عنوان به گیرندمي قرار نادرست

 5يبند گروه خطاي میزان و شوندمي گرفته نظر

 .است مدل اعتبار ارزیابي براي معیاري

 

 اختلاط ماتریس

 هر از پس مهم مراحل از یکي يبند طبقه نتایج ارزیابي

 متداول يها روش از یکي .است يبند طبقه یندآفر

 يها نمونه ةمجموع از استفاده ،يبند طبقه ارزیابي

 این (.5)جدول است خطا ماتریس تشکیل و آزمون

 با را يبند دسته الگوریتم عملکرد چگونگي ماتریس

 انواع جداسازي به ورودي ةداد ةمجموع به توجه

 منفي .دهد مي نمایش ،يبند دسته مسئله هاي دسته

 واقعي ةدست که است رکوردهایي شمار (،FN) اشتباه

 را ها آن ةدست يبند دسته الگوریتم و بوده مثبت ها آن

 صحیح منفي .است داده تشخیص منفي اشتباه به

(TN،) ها آن واقعي ةدست که است رکوردهایي شمار 

 را ها آن ةدست نیز يبند دسته الگوریتم و بوده منفي

 صحیح مثبت .است داده تشخیص منفي يدرست به

(TP،) ها آن واقعي ةدست که است رکوردهایي شمار 

 را ها آن ةدست نیز يبند دسته الگوریتم و بوده مثبت

 اشتباه منفي .است داده تشخیص مثبت يدرست به

(FP،) ها آن واقعي ةدست که است رکوردهایي شمار 

 را ها آن ةدست يبند دسته الگوریتم و بوده منفي

 .است داده تشخیص مثبت اشتباه به

 
 اختلاط ماتریس .5 جدول

Table1. Confusion Matrix 
 Predicted Positive Predicted Negative 

True Negative FN2 TN3 
True Positive TP4 FP5 

 

 

 

                                                                               
1. Classification error rate 

2. False Negative 

3. True Negative 

4. True Positive 

5. False Positive 

 الگوریتم یک کارایي نیتعی براي معیار ینتر مهم

 این که است 0يبند دسته میزان یا دقت يبند دسته

 کند. مي محاسبه را بنددسته یک کل دقت معیار

 معیار ترین عمومي و مشهورترین معیار این درواقع

 که است يبند دسته هاي الگوریتم کارایي ةمحاسب

 کل از درصد چند شده يطراح بند دسته دهد، مي نشان

 يبند دسته يدرست به را آزمایشي رکوردهاي مجموعه

 آیدمي دستبه جدول این از که اطلاعاتي .است کرده

 است: زیر موارد شامل

(5    )                 
FNTP

TP
TPRySensitivit


  

(2    )                    
TNFP

FP
FPRoutFall


 

(9           )                  
TNFP

TN
ySpecificit


 

(7      )              
FNFPTNTP

TNTP
Accuracy




 

 

 را درست هاي بیني یشپ شمار کل نسبت دقت،

 موارد نسبت Sensivity یا حساسیت دهد.مي نشان

 و است شده شناسایي يدرست به که است مثبتي

 که است منفي موارد نسبت Specificity یا ویژگي

 یا اشتباه مثبت نرخ .اند شده يبند دسته درست طور به

FPR، نادرستي طور به که است منفي موارد نسبت 

 است. شده يبند دسته

 

 ROC 4 منحنی

 نتایج ارزیابي براي مناسب يها روش از یکي

 میزان ارزیابي و کننده يبند طبقه یک از آمدهدستبه

 از استفاده موردنظر طبقة شناسایي در آن قابلیت

 بررسي منظور به کننده یافتدر عملیاتي منحني

 بین ارتباط حساسیت، از منظور است. روش حساسیت

 موارد و شده يبند طبقه درست هايیاخته میزان

 براي مبنا خط از انحراف میزان هرچه است. نادرست

 شناسایي در ROC يبند طبقه کارایي باشد، بیشتر یک

 نمودار روند بررسي بر افزون .است بیشتر طبقه آن

 محاسبه نیز نمودار آن زیر سطح موردنظر، طبقة

 یک که است این احتمال بیانگر گستره این شود. يم

                                                                               
6. Classification Accuracy – Rate 

7. Receiver Operating Characteristic 



 221 ... با  شمالي و آذري بومي هايگاومیش ژنتیکي بندي گروهعزیزي و همکاران:  

 يبند طبقه صحیح تصادفي، طور به شده انتخاب یاختة

 روش اطمینان قابلیت باشد، بیشتر هرچه و شود يم

 ,Hand, 2009; Swets) دهد يم نشان را یادشده

 برابر در TPR تغییرپذیري درواقع منحني این (.1988

FPR .پکیج از منحني این رسم براي است pROCR  

 شد. استفاده
 

 بحث و نتایج

  کیفیت کنترل نتایج

 توسط ها داده روي اولیه کیفیت کنترل بررسي این در

 به مربوط اطلاعات که بود گرفته انجام پادانو شرکت

 تکمیلي اطلاعات قسمت در شرکت این کیفیت کنترل

  07412SNP روي را کیفیت کنترل است. شده ارائه

 در که شد اجرا اولیه کیفیت کنترل از آمده دست به

 شدند حذف ناشناخته موقعیت دلیل به SNP 53 آغاز

 هايSNP روي کیفیت کنترل مختلف مراحل در و

 حذف درصد 5 از کمتر MAF با SNP 4 ةماندباقي

-هاردي تعادل از انحراف دلیل به هم SNP 1 و شدند

 درمجموع و شدند حذف نهایي هايتجزیه از واینبرگ

 با جور بوم دو از مختلف استان چهار از حیوان 212

07453 SNP  شدند. نهایي تجزیة ةمرحل وارد 

 

 آماری تجزیۀ
 جغرافیایی نواحی میان ژنتیکی تفاوت

 دو مختلف نواحي میان ژنتیکي تفاوت ارزیابي براي

 شد رسم (NJ) همسایه اتصال درخت ،جور بوم

 از جفت هر بین (2)جدول Fst و (9 و 2 هاي )شکل

 شد. محاسبه هاجمعیت زیر

 
 جور بوم دو از استان چهار هاي یتجمع میان Fst فاصلة .2جدول

Table 2. Fst distance between populations of 4 provinces from the two ecotypes 

 FAM2 (Guilan) FAM3 (Ardabil) FAM4 (East Azarbaijan) 

FAM1 0.008317581 0.009894526 0.005687029 

FAM2  0.010025664 0.006982461 

FAM3   0.008061572 

 

 حیوانات که دهدمي نشان آمدهدستبه نتایج

 و داشتند کمي ژنتیکي تفاوت مختلف هاياستان

 با اردبیل استان هايگاومیش ژنتیکي تفاوت بین یندرا

 دیگر هاياستان به نسبت گیلان استان هايگاومیش

  آمد. دست به = Fst 25/2 و بیشتر

 که يهمجوار پیوند یا همسایگي اتصال درختوارة

 فاصلة شد رسم Fst ثابت شاخص ژنتیکي فاصلة برحسب

 نشان را استان چهار شهرهاي و استان چهار هايگاومیش

 هم به ژنتیکي ازلحاظ ها استان این جمعیت که دهد يم

 دارند. کمي ژنتیکي تفاوت و بوده نزدیک

 

 
  ها استان هاي یتجمع (Fst) ژنتیکي فاصلة برحسب Neighbor-Joining (NJ) ژنتیکي درختوارة .2شکل

(FAM1=West Azarbaijan, FAM2= Guilan, FAM3=Ardabil & FAM4=East Azarbaijan) 
Figure 2. Neighbor-Joining (NJ) based on FST of different provinces 
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 f14 و f1، f2،f3، f13) هااستان مختلف شهرهاي (Fst) ژنتیکي فاصلة برحسب Neighbor-Joining (NJ) ژنتیکي درختوارة .9شکل

 استان شهرهاي به مربوط f15 و f9، f11،f12 اردبیل، استان شهرهاي به مربوط f5 و f4 گیلان، استان شهرهاي به مربوط

 .است شرقي آذربایجان استان هايشهرستان به مربوط f10 و f6،f7،f8 و غربي آذربایجان
Figure 3. Neighbor-Joining(NJ) based on FST of different cities from provinces(f1,f2,f3,f13&f14 cites of guilan, 

f4&f5 cities of Ardabil, f9,f11,f11,f12&f15 cites of West Azarbayjan, f6,f7,f8&f10 cites of  East Azarbayjan). 

 

 چهار از مختلف هايشهرستان اتصال وارةدرخت

 مختلف شهرهاي که است شده ارائه 9 شکل در استان

 دهندمي نشان کمي ژنتیکي تفاوت نیز استان چهار از

 هم از يخوب به که استان چهار خود برخلاف ولي

 جداسازي این اینجا در دکر جداسازي توان مي

 شود.نمي انجام يراحت به

 

 SVM الگوریتم با تجزیه از حاصل آماری مدل نتایج

 C و گاما فراسنجة دو SVM درروش اینکه به توجه با

 هايفراسنجه عملکرد بهترین شوند، تنظیم بایستي

 بار ده انجام با R ةبرنام در ()tuning تابع با C و گاما

 روش این هايکرنل انواع و آمد دست به اعتبارسنجي

 مدل براي ايحلقه و شعاعي و خطي هايکرنل ازجمله

SVM از آمده دست به درستي یتدرنها که شد بررسي 

 داريمعني تفاوت و بود هم به نزدیک هاکرنل انواع

 نداشتند.

 
 جور بوم دو از استان چهار تجزیۀ

 جور بوم دو از استان چهار تجزیة از مرحله این در

 نتایج و شدند وارد تجزیه در کلاس چهار عنوان به

 هاي داده با آزمایشي و آموزشي هايداده با آمدهدستبه

 که است زیر نمودار صورت به 522 تا ده از آموزشي

 نزدیک درستي با (22:22) آموزشي دادة مقدار بهترین

 مناطق افراد درستي این با که (7 )شکل بود درصد 35

 از ناشي نتایج هستند. جداسازي قابل مختلف

  .داد نشان 32 درستي نیز k=10 با اعتبارسنجي

 

 
 مختلف يها نسبت براي يبند گروه درستي نتایج .7 شکل

 آزمایشي و آموزشي يها داده

Figure 4. The results of classification accuracy for 

different ratios of training and test data 
 

 مدل ارزیابي براي دیگر معیاري که نیز راک منحني

 درستي منحني، زیر سطح است موردنظر

 32 تا درست يبند دسته براي  را کنندهبندي کلاسه
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 راک، منحني بر افزون (.1 )شکل کرد ییدتأ درصد

 نتایج که شدند محاسبه نیز درستي و دقت هايشاخص

 در ها آن به مربوط يها مؤلفه و هاشاخص این محاسبة

 است. شده ارائه 9 جدول

 
 SVM کنندة بندي طبقه در کاپا ضریب و کلي درستي ،ROC منحني يها شاخص محاسبة از آمده دست به نتایج خلاصة .9 جدول

Table 3. Summary results of the index curve ROC, overall accuracy and kappa coefficient in SVM classifier 
F4 (East Azarbaijan)   F3 (Ardabil) F2 (Guilan) F1  (West Azarbaijan) Index 

1.0000 0.7143 1.0000 1.0000 Sensitivity 
0.9375 1.0000 0.9565 1.0000 Specificity 
0.9091 1.0000 0.7500 1.0000 PosPred Value 
1.0000 0.9048 1.0000 1.0000 Neg Pred Value 
0.9688 0.8571 0.9783 1.0000 Balanced Accuracy 

0.9231 Accuracy 
0.8923 Kappa 

0.9762 AUC 

 

 
 استان مختلف براي چهار SVMکنندة بندي. منحني راک طبقه1شکل

Figure 5. ROC curve of SVM classifier for 4 different provinces 
 

 ماتریس از که جدول در شدهیاد موارد از هرکدام

 موردنظر روش دقت ينوع به آیندمي دست به اختلاط

 سیر به توجه با نیز 1 شکل در دهند.مي نشان را

 امانةس بالاي عملکرد از توانمي منحني صعودي

 مجموعه هر حتي و آزمون ةداد مجموعه با تشخیصي

 روش این د.آور دست به اطمینان دیگري جدید ةداد

 احتمال دهد،مي انجام که هایي بیني یشپ به توجه با

 با را خود به مربوط کلاس به فرد هر یافتن اختصاص

 دهد.مي درصد 32 درستي

 
 جداگانه کلاس دو عنوان به جور بوم دو تجزیۀ

 آذري، جور بوم از منطقه سه يها داده بعدي، ةمرحل در

 گیلاني جور بوم با و شد گرفته نظر در کلاس یک

 از آمده دست به نتایج شد. تجزیه دیگر کلاس عنوان به

 22 به 22 آموزشي هايداده با SVM مدل تجزیة

 اعتبارسنجي نتایج و بود درصد37 درستي دهندة نشان

 این گویاي که داد نشان درصد 30 درستي K=10 با

 در هم به نزدیک مناطق افراد هنگامي که است موضوع

 و ترآسان جداسازي شوندمي گرفته نظر در کلاس یک

 نیز راک منحني د.شومي انجام بالایي درستي با

 منحني زیر سطح که بود گیري یجهنت این بر ییديتأ

 (.0 )شکل است 32/2 با برابر
و جداسازي  آوردن ساختار جمعیتي دقیق دستبه

هاي توانمندي ها با درستي بالا با روشافراد و زیرجمعیت

تواند در شرایط هاي یادگیري ماشیني، ميمانند روش

هاي ارتباطي و تکاملي و تعیین  گوناگون مانند بررسي

هاي ژنتیکي سودمند واقع شود. در این تحقیق  بازدارنده

هاي ژنوتیپي  توانست با استفاده از داده SVMروش 

جور مختلف را  ها و دو بوم جداسازي خوبي از زیرجمعیت

فردي با ژنوتیپ مشخص را با  که يطورداشته باشد، 

توان تعیین کرد که به کدام استفاده از این روش مي

تعلق دارد. همچنین درصد اختلاط هر  جور و منطقه بوم

هایي که انجام  بیني ي مربوطه را با پیشها کلاسفرد به 

دهد. سطح زیر منحني درصد، مي 30دهد با درستي مي
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معیار ارزیابي عملکرد روش  عنوان به AUCراک 

درصد را نشان داد که گویاي  32ة عدد بالا و مورداستفاد

 موردنظرهاي شناسایي گروهبالا بودن میزان قابلیت 

 (.7است )جدول  SVMتوسط روش 
 

 
 جور بوم دو براي SVM ةکنندبنديطبقه راک منحني .0 شکل

Figure6. ROC curve of SVM classifier for 2 ecotypes 
 

 

 

 

ي ها شاخصآمده از محاسبة  دست . خلاصة نتایج به7جدول 

، درستي کلي و ضریب کاپا در ROCمنحني 

 SVMکنندة بنديطبقه

Table 4. Summary results of the index curve ROC, 

overall accuracy and kappa coefficient in SVM classifier 
F1 (Azari Ecotype) Index 

0.9545 Sensitivity 
1.0000 Specificity 
1.0000 PosPred Value 
0.8000 NegPred Value 
0.9773 Balanced Accuracy 
0.9615 Accuracy 

0.866 Kappa 

0.98 AUC 

 
 از شاخصي عنوان به Fst از آمده دست به نتایج

 جمعیت بین کم ژنتیکي تفاوت گویاي ژنتیکي، تفاوت

 اطلاعات به توجه با SVM روش و بود هاجور بوم

 با که را فرد هر به مربوط هاياحتمال افراد، از پیشین

 به مربوط کلاس به است ممکن درستي درصد چه

 براي SVM الگوریتم دهد.مي را گیرند تعلق خود

 با (بیولوژیکي) شناختي زیست هايجمعیت تجزیة

 توسط که افراد انتساب براي نظارت با بنديگروه

 از .است شده استفاده شدند، مشخص توالي هاي داده

 توانایي نظارت با هايروش اینکه به توجه با دیگر سوي

 را موردنظر جمعیت به افراد انتساب و الگوها تشخیص

 روش که گفت توانمي ،(Brown et al., 2000) دارند

SVM فرد هر بنديگروه براي که هایي احتمال با 

 حذف با هاداده کیفیت کنترل براي را يقابلیت دهد، مي

 فراهم شوند،مي بنديگروه پایین احتمال با که افرادي

 ة)شبک نظارت با روش حساسیت بررسي در آورد.مي

 با ژنتیکي بنديدسته ةمقایس در (SVM و عصبي

 روي PCA انندم نظارت بدون هايروش از استفاده

 یک و اسکاتلندي جمعیت )دو مختلف هايجمعیت

 PCA از بیشتر توجهيشایان طور به بلغاري(، جمعیت

 روي بررسي در همچنین .(Bridges et al., 2011) بود

 يها مدل از آمده دست به درستي انگور رقم بیست

SVM و ANN حدود هارقم این يبند گروه براي 

 اطمینان قابلیت ةدهندنشان که بود درصد 21/24

 ,.Gutiérrez et al) است يبند گروه هايمدل این بالاي

 بنديدسته براي يبعد سه تصویر ةتجزی در .(2015

 شناختي ریخت هايویژگي استخواني، هايبیماري

 مکانیکي و (توپولوژیکي) ساختاري ،(مورفولوژیکي)

 که شد استفاده مصنوعي هوش هايروش از استخوان

 بردار ماشین (،ANFIS) نروفازي استنتاج امانةس

 شدند استفاده ژنتیک الگوریتم و (SVM) پشتیبان

(Akgundogdu et al., 2010). روش SVM براي 

 و است شده اعمال ژني بیان هايداده بنديگروه

 شد گزارش درصد 42 آمده دست به کلي درستي

(Brown et al., 2000). این موارد، این به توجه با 

 بنديکلاسه براي GWAS هاي بررسي در تواندمي روش

 ژنتیکي کاربردهاي در و کیفیت کنترل و هاجمعیت

 در ویژهبه هازیرجمعیت و هاجمعیت تعیین ازجمله

 اهمیت بسیار ژنگاني هاي یابيارز و ژنتیکي هاي یابيارز

 د.دار
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 کلی گیرینتیجه

 با توانندمي مشخص، ژنوتیپ با افراد ،SVM روش با

 تعلق آن به که ايگله یا منطقه نژاد، به بالایي درستي

 با نمونه يشمار اگر که يطور به  یابند اختصاص دارند،

 به روش این با توانیم يم باشیم داشته مجهول هویت

 دهیم. اختصاص دارند تعلق آن به که جمعیتي یا نژاد

 یادگیري از دیگري هايروش اجراي امر، این به توجه با

 این از آمده دست به درستي و هامقایسه انجام و ماشیني

 پیشنهاد برنامه، محاسبة زمان گرفتن نظر در با هاروش

  شود.مي
 

 سپاسگزاری

 دامي هايتولید بهبود و نژاد اصلاح مرکز مسئولان از

 البرز نواندیش بنیاندانش و دانشگاهي شرکت و کشور

 ، تشکر وداشتند عهده بر را پروژه این مالي حمایت که

 د.ردگمي قدرداني
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ABSTRACT 
The purpose of this research was to classify buffaloes from different areas of the two Azari (West and 

East Azarbayjan and Ardabil provinces) and North (Guilan province) ecotypes using support vector 

machine method. A total of 258 buffalo were sampled and genotyped using the Axiom Buffalo 90K 

Genotyping Array at the Parco Technologic Padano lab in Italy. Two metric methods of cross validation 

and the area under the receiver operating characteristic (AUC) were used to determine the predictive 

performance of support vector machine (SVM) to classify individuals. The results of cross validation and 

methods for classifying different regions of the two ecotypes (4 provinces) were 92% and 96%, 

respectively that showed despite the difficulty of identifying individuals from provinces close to each 

other, support vector machine (SVM) method shows higher accuracy in assigning animals to their herds. 

Result of two ecotypes showed accuracy about 96% and 98% which represents the better ability to 

separate the two ecotypes. Machine learning method provides predictions for classification of each 

individual which can be efficient in quality control and genetic studies.  
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