
    سيد ابوالقاسم محمدي بررسي تنوع ژنتيکيهاي مولوکولي از ديدگاهتجزيه و تحليل داده
 

  يمقالات کليد  پرديس ابوريحان‐ دانشگاه تهران‐نهمين كنگره علوم زراعت و اصلاح نباتات ايران
  

٩٦

  بررسي تنوع ژنتيكي گاه هاي مولكولي از ديده تجزيه و تحليل داده

  سيد ابوالقاسم محمدي
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  چکيده

 را  ي بـاب جديـد    DNA يخصوص نـشانگرها   به ي مولکول يها سريع در توليد تکنيک    يهاپيشرفت
 ي مختلف حجم عظيم   يهاکاربرد اين نشانگرها در برنامه    .  باز کرده است   ي و اصلاح  يدر مطالعات ژنتيک  

.  خـاص اسـت    ي آمار يهاها را توليد کرده است که مديريت و تجزيه و تحليل آنها نيازمند برنامه             از داده 
 يهـا  تجزيه دادهيسب نيز برا مناي کامپيوتريها برنامهي زيستيهايهرچند که همگام با توسعه تکنولوژ 

 ي پارامترهـا و روشـها     ي و آمـار   ي عدم آشنايي اکثر کاربران با اساس ژنتيک       يول. حاصل ايجاد شده است   
 ي در بيشتر موارد کـاربرد روشـها       يها را کاهش داده است و حت      مورد استفاده، استفاده بهينه از اين برنامه      

عنوان مثال تعيين   به. شوديمنجر به نتايج غيرقابل اعتماد م      ي مولکول يهانامناسب در تجزيه و تحليل داده     
- در گـروه   ي بسيار مهم و نقطه اصـل      يپلاسمها در مجموعه ژرم    افراد و يا جمعيت    يدرست روابط ژنتيک  

 تعيـين   ي کـارآ بـرا    يهااين امر نه تنها نيازمند استفاده از ابزارها و تکنيک         .  افراد و يا جمعيت است     يبند
باهت افراد است بلکه استفاده از ضرايب فاصله و يا شـباهت مناسـب را باتوجـه بـه نـوع                     تفاوت و يا ش   

 يلازم به ذکر است که يک روش و يا ضريب کل ـ.  نيز لازم دارديکار رفته و ماهيت مواد ژنتيک   تکنيک به 
تن اسـاس   آنها وجود ندارند و بايد با درنظر گـرف         يبند تعيين روابط افراد و گروه     يو الگوريتم خاص برا   

 که بيـشترين کـارآيي را دارد        ي، روش ي مواد ژنتيک  ي روشها و تطابق آنها با ماهيت ژنتيک       ي و آمار  يژنتيک
 با تأکيـد    ي مولکول يها مورد استفاده در تجزيه داده     ي آمار ي روشها يهدف اين مقاله بررس   . انتخاب شود 
 صـفات  ي مثبت برايسايي نشانگرهادر شنا  و مورفولوژيکيي مولکوليها و ارتباط دادهيبر تنوع ژنتيک

 ضـرايب شـباهت و فاصـله مختلـف و نيـز             ي و آمـار   يدر اين راستا اسـاس ژنتيک ـ     .  است يمورد بررس 
  . خواهند شدي مورد معرفي مولکوليها چندمتغيره مورد استفاده در تجزيه و تحليل دادهي آماريروشها

  مقدمه

هاي   اندازي پروژه   هاي مرتبط با آنها و راه       يك زيستي و تكن   يهاتكنولوژي, توسعه بيولوژي مولكولي  
هـا شـده      يابي كل ژنوم منجر به توليد حجـم عظيمـي از داده             ژنومي در موجودات مختلف با هدف توالي      

برداري درست از آنها در جهـت كاربردهـاي           ها و بهره    مديريت و تجزيه و تحليل صحيح اين داده       . است
هـاي كـامپيوتري      توليد و توسعه همگام برنامه    . باشد  زيستي مي علمي و عملي از ضروريات امروزه علوم        

هاي مولكولي تا حدودي مشكل محققين را در ايـن زمينـه برطـرف     براي مديريت و تجزيه و تحليل داده 
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ها و تفسير صحيح نتاج حاصل علاوه بر آشـنايي بـا اصـول و     ولي استفاده بهينه از اين برنامه  , كرده است 
نيازمنـد آشـنايي و درك صـحيح    , هـاي مـورد اسـتفاده       لي و اساس مولكولي تكنيك    قوانين ژنتيك مولكو  

  . باشد اساس روشهاي آماري نيز مي
هـاي مولكـولي در بررسـي و بـرآورد سـطح تنـوع ژنتيكـي در                   يكي از كاربردهاي اصـلي تكنيـك      

و اصلاح نباتـات  هاي براي استفاده بهينه از آنها در مطالعات ژنتيكي        پلاسمي و جمعيت  هاي ژرم   مجموعه
هاي اصلاحي بوده و انجام گـزينش منـوط بـه وجـود تنـوع                 تنوع ژنتيكي ركن اصلي بيشتر برنامه     . است

اطـلاع از سـطح تنـوع موجـود در          , علاوه بر ايـن   . باشد  ژنتيكي مطلوب از حيث صفت مورد بررسي مي       
سـازي ذخـاير ژنتيكـي از        غنـي , هاي ژني   هاي ژني براي تشخيص تكرارها در بانك        ها و خزانه    پلاسمرژم

  . رسد هاي مطلوب و شناسايي ژنهاي مناسب ضروري به نظر ميطريق اينتروگرسيون ژن
ها و يا افراد را با اسـتفاده          جمعيت, ها  مطالعه تنوع ژنتيكي فرآيندي است كه تفاوت يا شباهت گونه         

 يـا خـصوصيات   اي اطلاعـات شـجره  , هاي آماري خاص براساس صفات مورفولوژيـك   از روشها و مدل   
هـاي   تغييـرات ژنتيكـي در جمعيـت   . (Mohammadi and Prasanna, 2003)کننـد  مولكولي افراد بيان مي

, جريـان ژنـي   , مهاجرت, نوتركيبي ژنتيكي , هاي مختلف از قبيل جهش      وسيله مكانيسم تواند به   گياهي مي 
تغييرات ژنتيكـي حاصـل   , يدمنبع اصلي تغييرات ژنتيكي جد    . وجود آيد شدگي ژنتيكي و گزينش به    رانده

. باشـد    مـي  ١نام تغييرات جديـد   هاي تغيير شكل يافته با عمل ژني جديد به        هاي جديد يا آلل   از توليد آلل  
ميتلـه  , هـا ترانـسپوزن , نـوتركيبي درون ژنـي    , اور نامـساوي      فرآيندهاي ژنتيكي مختلف ماننـد كراسـينگ      

هـاي    وجود آورنده تغييرات جديـد در مجموعـه       هپاراموتاسيون و تكثير ژني از عوامل مهم ب       , DNAشدن
براي برآورد دقيـق    , ماهيت تغييرات ژنتيكي موجود   , بنابراين باتوجه به هدف مطالعه    . پلاسمي هستند ژرم

ها، موارد زيـر    سطح تنوع ژنتيكي موجود در يك مجموعه و تفکيک آن به تغييرات درون و بين مجموعه               
  :را بايد مد نظر قرار داد 

  گيري تنوع ژنتيكي  انگر مورد استفاده در اندازهنوع نش •
 واحد ارزيابي تنوع ژنتيكي  •

 هاي حاصلروشهاي آماري مورد استفاده در تجزيه و تحليل داده •

  ها ها و جمعيت تعيين تنوع و برآورد روابط بين ژنوتيپيانتخاب روش مناسب برا

 مشغول کرده است، نقـش، اهميـت و          اخير ذهن محققين را به خود      يها که در سال   ي از مسايل  ييک
 و بـرآورد روابـط بـين افـراد،     ي در تعيين سـطح تنـوع ژنتيک ـ       ي و مولکول  ي مورفولوژيک يها داده يکارآي

 و يا   ي مورفولوژيک يهاي حاصل از ارزياب   يهادر رابطه با اينکه آيا داده     .  باشد يها م ها و جمعيت  ژنوتيپ

                                           
1 - de novo generated variation  
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. باشند، اختلاف نظر وجـود دارد     يتر در اين زمينه م    ر و مناسب   بهت ي منبع اطلاعات  ي از نظر توارث   يمولکول
 غير رمزکننده ژنوم    يها بيشتر تنوع افراد را از نظر بخش       ي مولکول ي عقيده دارند که اکثر نشانگرها     يبرخ

 و  يبنابراين از اين نقطه نظر ممکن اسـت نتـوان ارتبـاط مـستقيم بـين تنـوع مولکـول                   . کننديمشخص م 
 ي ديگر معتقد هستند که تعيين تنوع فقط بر اساس اطلاعـات موفولـوژيک             ياعده.  کرد  ايجاد يمورفولوژ

ها جهت اسـتفاده در     ها و يا جمعيت    جهت برآورد روابط بين ژنوتيپ     يگمراه کننده و فاقد اطلاعات کاف     
  هر کدام  ي و مولکول  ي مورفولوژيک يبا اين وجود بايد در نظر داشت که روشها        .  است يمطالعات کاربرد 

 اسـاس   ي دارا ي مولکـول  يهـا داده) نه همه (عنوان مثال، اکثر    به.  مزايا و معايب خاص خود هستند      يدارا
 بـه   ي حاصل از يک مطالعـه بـستگ       يها دارند و تعداد کل داده     ي شناخته شده بوده و توارث مندل      يژنتيک

 قابـل  ي به آسانيرفولوژيک مويهااز طرف ديگر، داده   .  مورد استفاده دارد   ياندازه ژنوم و تعداد نشانگرها    
. دهنـد ي رمزکننده ژنوم را همراه با اثر محـيط نـشان م ـ    يها بوده و تغييرات مربوط به قسمت      يگيراندازه

 يهـا باشـد و داده ي اکثـراً تنـوع خـاموش م ـ   DNA يباتوجه به اينکه تنوع تعيين شده توسط نـشانگرها    
درنتيجه اسـتفاده  .  غير قابل توارث هستندييط شامل تغييرات مح   ي علاوه بر تغييرات ژنتيک    يمورفولوژيک

.  را فراهم خواهد کـرد     يبيولوژيک  از تنوع  يترهمزمان از هر دو نوع داده، توصيف و تفسير بهتر و جامع           
اسـتفاده از ايـن   , DNAهـاي وسـيع در زمينـه تكنولـوژي نـشانگرهاي       دليل پيشرفت اخير به  يهادر سال 

 جهـت بررسـي و تعيـين سـطح تنـوع            ي مورفولوژيک يو مكمل روشها  عنوان ابزارهاي كارآ    نشانگرها به 
 . طور چشمگيري افزايش يافته استگونه و جمعيت به, ژنتيكي و روابط بين افراد

   DNAنشانگرهاي 

, دهند و داراي چندشـكلي بـالا             نشان مي  DNA تفاوت افراد را در سطح مولكول        DNAنشانگرهاي  
غير , فراواني زياد, خنثي بودن از نظر فنوتيپي, پذيري از عوامل محيطي   عدم تأثير , توزيع تصادفي در ژنوم   

. باشـند   بافت و ارگان و قابل ارزيابي بودن در هر مرحله و در آزمايشگاه مي             , وابسته بودن به مرحله رشد    
 در دسترس هستند كه در انتخاب آنها بايـد معيارهـايي ماننـد              DNAامروزه طيف وسيعي از نشانگرهاي      

در مـورد نـشانگرهايي بـا محـل         (توزيع نسبي آنها در ژنـوم       , )غيررمزكننده, كنندهرمز(ومي آنها   محل ژن 
، RFLP1 ،RAPD2 ،SSR3 از قبيـل  يرهايگنـشان . (Karp et al., 1997)درنظر گرفته شوند ) ژنومي معيني

AFLP4   يكـي معيارهـاي   در بررسي تنوع ژنت .  استفاده شده اند   ي در مطالعه تنوع ژنتيک    يطور وسيع به... و

                                           
1 Restriction Fragment Length Polymorphism 

2 Random Amplified Polymorphic DNA 
3 Simple Sequence Repeat 

4 Amplified Fragment Length Polymorphism  
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 و  ي، تعداد نـشانگر در هـر بررس ـ       ي تکنيک ياوليه براي گزينش نشانگرها عبارت از هزينه، ابزار و نيازها         
  ).١شکل (ميزان اطلاعات هر نشانگر است 

  
  

   تنوعي انتخاب نشانگر مناسب در بررسي لازم براي معيارها‐ ١ شکل

تكرارپذيري و درجه اعتبار نيز بايد مـد  , دشكلي فوق، پارامترهايي مثل درجه چنيعلاوه بر معيارها 
هـاي چنـد شـكل و متوسـط         درجه چندشكلي نشانگرهاي توسط دو پارامتر درصد مكان       . نظر قرار گيرد  

و ) ١٩٧٣, ني (١درجه چندشكلي با استفاده از شاخص تنوع      . شودها در هر مكان ژني تعيين مي      تعداد آلل 
 ميــزان اطلاعــات چنــد شــكل از فرمــول. شــود اده مــي نــشان د(PIC) ٢ميــزان اطلاعــات چنــد شــكل

∑−= 21 ipPIC      ها روابط اللي در هـر مكـان ژنـي مـشخص               براي نشانگرهاي همبارز كه در آن

                                           
1 Diversity index 

2 Polymorphic information content 

 ميزان اطلاعات هر نشانگر

 هزينه، ابزار و نيازهاي تکنيکي
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∑است و از فرمول      −= )]1(2[ ii ppPIC             براي نشانگرهاي غالب كه در آنها رابطـه آللـي بـين 
 يهـا  ژنوتيـپ يکـه در بـين افـراد مـورد بررس ـ    درصورتي .گردد محاسبه مي, نوارها قابل دسترس نيست

 همبــارز، ميــزان اطلاعــات چنــد شــکل از فرمــول يهتروزيگــوت وجــود داشــته باشــد، در نــشانگرها
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 ام بـراي    i فراواني آلل    piدر اين فرمولها    .  برآورد خواهد شد   =−−

يكي از پارامترهـاي متـداول بـراي        . اي غالب است   ام براي نشانگره   iنشانگرهاي همبارز و فراواني نوار      
=−∑صـورت   تنوع در سطح مكان ژنـي منفـرد اسـت كـه بـه             , گيري تنوع ژنتيكي    اندازه 21 lil pD 

-در لاين PICاين پارامتر مشابه . باشد  ام ميl ام در مكان ژني i فراواني آلل pliكه در آن  گردد برآورد مي

از فرمــــول نــــوع در مجمــــوع چنــــدين مكــــان ژنــــي متوســــط ت. هــــاي خــــالص اســــت
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اين پارامتر مـشابه هتروزيگـوتي مـورد        . شودي حساب م  1

هتروزيگـوتي مـورد   . واينبـرگ اسـت  ‐انتظار در يك مكان ژني براي موجودات ديپلوئيد با تعادل هاردي         
ــه       ــد بـــ ــودات ديپلوئيـــ ــراي موجـــ ــي بـــ ــان ژنـــ ــك مكـــ ــار در يـــ ــورتانتظـــ  صـــ
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ljlil DpppH رابطه بين اين دو پـارامتر روشـي را         . باشدقابل محاسبه مي   212

پذير   كه امكان تعيين دقيق سطح تنوع امكان      جايي, براي مقايسه سطح تنوع ژنتيكي در موجودات هاپلوئيد       
-يفراهم م ـ , است و موجودات ديپلوئيد كه با استفاده از آنها امكان تعيين سطح هتروزيگوتي وجود دارد              

  . کند
بـه   (Nei, 1983)هاي بومي يا ارقام محلي شاخص تنوع ژني هاي ناهمگن مثل توده در مورد جمعيت

)1(2صورت  
12

2
[1 ∑ ∑−−

=
l i

k
li

l

lk
e p

n
n

L
H  كه در آن    . شود   محاسبه ميL دهنـده تعـداد     نشان

تعـداد افـراد بررسـي شـده بـراي مكـان يـا            nl,  ام   kها يا نشانگرهاي بررسي شده در جمعيت          كل مكان 
k ام و lر نشانگ

lip فراواني آلل i ام مكان l در جمعيت kام است .   

  واحد ارزيابي تنوع ژنتيكي 

-طور يکنواخت در محدوده زيستگاه     به يا درون گونه  يمطالعات مختلف نشان دادند که تنوع ژنتيک      

 يهم بيشتر در تنوع ژنتيک     س ي توزيع جغرافياي  ي وحش يهاهرچند که در مورد گونه    . ها توزيع نشده است   
 در منـاطق    يدهنده اثـر و نقـش گـزينش مـصنوع          نشان ي جغرافياي ي، الگوها يها زراع  در گونه  يدارد ول 

تعيـين  , در بررسي تنوع ژنتيكي   بنابراين  .  مختلف است  ي در نواح  يخاص و تاريخچه توليد گياهان زراع     
ها لازم است شـباهت يـا       ير اين بررس  د. هاي حائز اهميت است     سطح تنوع ژنتيكي درون و بين جمعيت      
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 ي بـرا  ي مولکـول  يهـا  برحـسب داده   ي متفاوت ي افراد يا جمعيت ها تعيين شود که معيارها        يفاصله ژنتيک 
 .) (Mohammadi & Prasanna, 2003 وجود دارد يبرآورد شباهت يا فاصله ژنتيک

    :يول مولکيها افراد براساس دادهي برآورد شباهت يا فاصله ژنتيکيمعيارها

 ي نشانگرها يبرا) يک و صفر  (صورت وجود يا عدم وجود نوار خاص         به ي نشانگرها ي نوار يالگو
کـه  زمـاني . شودي م ي همبارز امتيازده  ي نشانگرها ي برا ي آلل يهايصورت فراوان غالب و نيز همبارز و به     

همبـارز نيـز مثـل       يدر اکثـر مـوارد نـشانگرها      .  بين افـراد باشـد     يهدف برآورد فاصله يا شباهت ژنتيک     
   ).يک و صفر(شوند ي ميصورت وجود يا عدم وجود آلل خاص امتيازده غالب بهينشانگرها

 ي برآورد فاصله يـا شـباهت ژنتيک ـ  ي برا ي متفاوت ي معيارها : صفر و يک   يها بر داده  يضرايب مبتن 
 مختلف  ي معيارها از بين . اندآورده شده ) ١( صفر و يک وجود دارد که در جدول          يهاافراد براساس داده  

ترين ضرايب مورد متدوال(GSSM) تطابق ساده  و(GSNL) يا دايسي و لين ،(GSJ)ضرايب شباهت ژاکارد 
 ي و ژنتيک ـ  يبرحـسب خـصوصيات آمـار     ). ۱۳۸۱،  يمحمـد ( صفر و يک هستند      يها داده ياستفاده برا 

 ـ    عنوان مثال ضرايب  به. باشنديتر م  مناسب ي شرايط خاص  يضرايب، هر کدام برا     ـ  ي ژاکـارد و ن  در  ي و ل
 اين وزن دو برابر ضـريب       ي و ل  ي مشترک بين دو فرد متفاوت هستند و در ضريب ن          يوزن تعداد نوارها  

 آنها با اسـتفاده از ايـن   ي خالص باشند، برآورد شباهت ژنتيکيبنابراين اگر افراد مورد بررس . ژاکارد است 
رد مطالعه شامل افراد هتروزيگوت نيز باشد،        مو يکه مواد ژنتيک  درصورتي. دو ضريب يکسان خواهد بود    

بارز کـه قـدرت تفکيـک افـراد هموزيگـوت و             هم ي نشانگرها يهابرآورد اين دو ضريب با استفاده داده      
 گياهـان مختلـف نـشان داده اسـت کـه بـرآورد              يمطالعه رو . هتروزيگوت را داراند متفاوت خواهد بود     

 از ضـريب    ي همبـارز تـابع خط ـ     يا استفاده نشانگرها   ب ي و ل  ي دو فرد براساس ضريب ن     يشباهت ژنتيک 
 ضـريب ژاکـارد صـادق       ي غالب اين رابطـه بـرا      يکه در استفاده از نشانگرها    درحالي.  آنها است  يهمنسب
 توزيـع  ي بـودن آنهـا دارا  يدليل عدم تـصادف و ژاکارد به "ي و لين" ضرايب .(Melchinger, 1993)است 
 و درنتيجـه حـدود اطمينـان را در مـورد ايـن              يبـردار س نمونه  مشخص نيستند که محاسبه واريان     يآمار

 اين مـشکل را  Bootstrap که استفاده از تکنيک هرچند، (Lombard et al., 2000)کند يضرايب مشکل م
.  اسـت يا دوجملـه ي توزيع آمـار يضريب تطابق ساده دارا .(Tivang et al., 1994)برطرف خواهد کرد 

 نوارهايي که در هردو فرد مشترک هستند و نوارهـايي کـه     ي يکسان برا   عيب عمده اين ضريب وزن     يول
  .باشديدر هر دو فرد وجود ندارند م
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 يها افراد با استفاده از دادهي ضرايب شباهت و فاصله مورد استفاده در برآورد روابط ژنتيک‐ ۱جدول 
   شده به صورت صفر و يکي امتيازدهيمولکول

 فرمول نام ضريب رديف فرمول نام ضريب رديف
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d, c, b, a و nمختص فرد دوم، تعداد ي مشترک بين دو فرد، تعداد نوارهاي مختص فرد اول، تعداد نوارهاي به ترتيب تعداد نوارها 
   . باشنديرد وجود ندارد و تعداد کل نوارها منوارهايي که در هيچ يک از دو ف

  . ضرايب فاصله هستند٢١ تا ١٧ ضرايب شباهت و ٢٢ و ١٦ تا ١ضرايب 
 ـيهاهمانند داده: ي آلليهاي بر فراوان  يضرايب مبتن   ي آلل ـيهـا ي صفر و يک، در استفاده از فراوان

آورده ) ٢(همترين آنها در جـدول       به کار رفته است که م      ي نيز ضرايب متعدد   ي برآورد فاصله ژنتيک   يبرا
   .(Reif et al., 2005)اند شده

  ي آلليهاي با استفاده از فراواني ضرايب فاصله مورد استفاده در برآورد روابط ژنتيک‐ ۲جدول 
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  محدوده فرمول نام ضريب رديف
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ijp : فراواني آللiدر مكان jدر جمعيتX ،ijq :  فراواني آللi در مكان jدر جمعيت Y ،ja : ها تعداد آلل
  .هاي مورد آزمايش استتعداد مكان : j ،mدر مكان

 متفاوت اسـت کـه براسـاس آن بايـد           ي و آمار  ي خصوصيات ژنتيک  يالذکر دارا ضرايب فاصله فوق  
 ي خاص نيست و مناسب بـرا ي جنبه ژنتيکي دارا يعنوان مثال، فاصله اقليدس   به. مورد استفاده قرار گيرند   
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- از قبيل تجزيه بـه هماهنـگ  يا چندمتغيرهي آماريها با استفاده از روشها روابط افراد يا جمعيت   يبررس

 ي اقليدس ـ يها گراف است که فاصله    ي و تئور  يا آشيانه يبند، طبقه يا آشيانه يا، تجزيه خوشه  ي اصل يها
 روابط افـراد  ي ارزيابي افراد است و براي با ضريب همنسبي رابطه خط يضريب راجر دارا  . لازم دارند را  

 در اصلاح نباتات و     ١ي ارقام مشتق شده ضرور    يا تعيين روابط شجره   ي، برا يپلاسم ژرم يهادر مجموعه 
يب راجـر   ضـر . باشـد يهـا مناسـب م ـ    ها و بانـک ژن     تکرار شده در کلکسيون    يهانيز تشخيص ژنوتيپ  

- والدين و تعيين گروه   ي عملکرد هيبريدها براساس فاصله ژنتيک     يبين کارآيي بالا در پيش    يتغييريافته دارا 

 بين اين ضريب و هتـروزيس ميـانگين والـدين پانميکتيـک             يکه رابطه خط  طوريبه.  هتروتيک دارد  يها
 بـين   يوابـط فيلـوژنتيک    ر ي بررس ـ ي برا ۷۲ ي، ضريب ن  ٢ نامحدود يبا فرض مدل آلل   . گزارش شده است  

 برابر  ۸۳ ي خالص باشند، ضريب ن    يها لاين ي مورد بررس  يکه مواد ژنتيک  زماني. ها مناسب است  جمعيت
 ,.Reif et al)ها خواهـد بـود    لايني با ضريب همنسبي رابطه خطيبا ضريب راجر بوده و درنتيجه دارا

2005).   
 يلملل ـا هفت جمعيت ذرت از مرکـز بـين        يکول مول يهابا استفاده از داده   ) ۲۰۰۵(ريف و همکاران    

 غيرمتريـک کروسـکال     يا چنددامنـه  يبنـد سميت ضرايب فاصله مختلف را با اسـتفاده از روش مقيـاس           
 و  ي فاصله ضرايب اقليدس   يدر اين بررس  ). ۲شکل  ( ارايه کرد    يصورت گرافيک مقايسه و روابط آنها را به     

همچنـين مـشاهده شـد کـه     .  شـدند يبندا ضريب راجر گروهراجر تغيير يافته بسيار نزديک به يکديگر ب  
 شــديداً تحــت ي جمعيــت اجــدادي آللــيهــاي و رينولــد در بــرآورد فراوانــ۷۲ ي ضــرايب نــيآنــالوگ

 و يـا فقـط      ي ژنتيک ـ يشـدگ  با جهش و رانـده     ي انتخاب يتأثيرخصوصيات ضريب درمقايسه با مدل تکامل     
  .  استي ژنتيکيشدگرانده

                                           
1 Essentially derived varieties  

2 Infinite-allele model  
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-روش مقياس در هفت جمعيت ذرت با استفاده از ي الليهاي بر فراواني مبتنيصل ژنتيکرابطه فوا . ٢شکل 

ضريب راجر : dREضريب راجر، :  dR، يفاصله اقليدس:  dE( غيرمتريک کروسکال يا چنددامنهيبند
 ضريب: dN83، ۷۲ يضريب ن: dN72اسفورزا و ادوارد، ‐يکاوالضريب : dCEضريب رينولد، :  dWتغييريافته، 

  ).۸۳ ين

  ها افراد يا جمعيتيبندگروه

 آنها براساس درجه شباهت     يبند گروه يها، گام بعد   افراد و يا جمعيت    يپس از برآورد روابط ژنتيک    
-، تجزيه به مولفه   ١يا چند متغيره از قبيل تجزيه خوشه      ي آمار يدر اين راستا روشها   . يا تفاوت آنها است   

 مورد استفاده در ايـن راسـتا        ي آمار يترين روشها ، از متداول  ٣ي اصل يهاتجزيه به هماهنگ  ،  ٢ي اصل يها
  ). ۱۳۸۱، يمحمد(باشند يم

چندمتغيره در بررسي تنـوع      يآمارترين روشهاي    يكي از متداول   ياتجزيه خوشه : ياتجزيه خوشه 
-وهشود كه الگوي گـر      اين روش در مواردي استفاده مي     . باشد  ها مي بندي افراد و جمعيت     ژنتيكي و گروه  

هـاي متعـددي بـراي تجزيـه          الگوريتم.  قبلي در مورد مواد ژنتيكي مورد مطالعه وجود نداشته باشد          يبند
روشـهاي مبتنـي بـر      ) ١: (ندشـو  ها به دو گروه اصلي تقسيم مـي         اين الگوريتم . اند   پيشنهاد شده  ياخوشه
 شود  بندي استفاده مي    ي گروه ها برا    كه در آنها ماتريس فاصله يا شباهت دو به دو افراد يا جمعيت             ٤فاصله

                                           
1 Cluster analysis  

2 Principal component analysis 
3 Principal coordinate analysis  

4 Distance based methods 
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(Johnson and Wichern, 1992) كه در آنها فرض بـر اينـست كـه افـراد     ١روشهاي مبتني بر مدل) ٢( و 
 مشاهدات تصادفي از برخي مدل هاي پارامتري بـوده و اسـتنباطات آمـاري مربـوط بـه                   خوشهدرون هر   

 اننـد از روشـهاي آمـاري اسـتاندارد م    پارامترهاي هر خوشه و تعيين عضويت در هر خوشـه بـا اسـتفاده               
تـاكنون در مطالعـات ژنتيكـي بيـشتر     .  (Pritchard et al., 2000)گيرد انجام مي... نمايي و  حداكثر درست

-در استفاده از تجزيه خوشـه     . اند استفاده شده  ٢يهاي طبقات   خصوص الگوريتم روشهاي مبتني بر فاصله به    

ند كه در اينجا مهمترين آنها مطـرح      شوالات متعددي مواجه مي    در مطالعات بيولوژيكي محققين با سو      يا
  . شود هاي ممكن ارائه ميحل و راه

اين مبحث در بخش مربوط به ضرايب شباهت يا فاصـله مـورد     :  انتخاب معيار فاصله يا شباهت     ‐
  .  قرار گرفتيبررس

از بين اين   .  وجود دارد  ياهاي متفاوتي براي تجزيه خوشه      الگوريتم :يبند انتخاب الگوريتم گروه   ‐
 مورد استفاده در مطالعـات      ياترين روشهاي تجزيه خوشه    متداول Ward و روش    ٣UPGMA, ها  الگوريتم

هـاي مختلـف      كـارآيي الگـوريتم   ) ١٩٩٦(رينكون و همكـاران     . باشند  ژنتيكي بخصوص بررسي تنوع مي    
ــه ــه خوش ــد ياتجزي ــي و  را در ...  و ٥CLINK ,٤SLINK UPGMA , Ward مانن ــوع ژنتيك ــي تن بررس

-ا نتايج معتبري را در انطباق با روابط شجره        UPGMAبندي مواد گياهي بررسي و نتيجه گرفتند كه           گروه
 در دنـدروگرام    ٦اي از معايب اصلي اين روش وجود اثر زنجيـره         يولي يک . کندي مواد ژنتيكي فراهم مي    

 نتـايج مـشابه بـا    Wardروش . ازدس ـ هـا را مـشكل مـي   حاصل است كه تفسير نتايج و تـشخيص گـروه       
UPGMA شوديندرت ديده ماي در دندروگرام حاصل از آن به زنجيرهرآورد ولي مشكل اثفراهم مي . 

شـوند     استفاده مي  ياهاي مختلف در تجزيه خوشه      معيارهاي متفاوتي براي بررسي كارآيي الگوريتم     
ضـريب همبـستگي كوفنتيـك      .  اشاره كرد  ٧تيكتوان به ضريب همبستگي كوفن      ترين آنها مي  كه از متداول  

, ايـن  بـا وجـود  . باشـد  هـا مـي   بندي ژنوتيپ گروه دهنده كارآيي الگوريتم در نشان٩/٠بزرگتر يا مساوي 
هاي مولكولي نشان دادنـد كـه ضـريب      با استفاده از داده   يادر تجزيه خوشه  ) ١٩٩٦(رينكون و همكاران    

بلكه ضريب همبستگي كوفنتيـك     , تواند باشد   روگرام حاصل نمي  كوفنتيك پايين دليل بر عدم كارآيي دند      
  . هاي مولكولي گمشده باشد خصوص دادهها به پايين ممكن است به دليل شرايط غيرعادي در داده

                                           
1 Model based methods 

2 Hierarchical algorithms  
3Unweighted Paired Group Method using Arithmetic average   

4 Single linkage  
5 Complete linkage  

6 Chaining effect  
7 Cophenetic correlation coefficient  
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 تعيين تعـداد مطلـوب خوشـه        ياهاي تجزيه خوشه    يكي از مهمترين جنبه   :  تعداد مطلوب خوشه   ‐
هـاي معـين    ها و تعيين گروه     بندي ژنوتيپ    گروه براينتيكي  خصوص در مطالعات ژ    به وضوعاين م . است

روشـهاي متعـددي بـراي تعيـين        . هاي اصلاح نباتات بسيار مهم و اساسي اسـت          جهت استفاده در برنامه   
 را براي اين منظور پيشنهاد      ١دامنه بالا حد  روش  ) ١٩٨٧(ويشارت  . اند  تعداد مطلوب خوشه پيشنهاد شده    

-ها به ها در محل ادغام خوشه      ن و انحراف استاندارد مقادير فاصله بين ژنوتيپ       ميانگي, در اين روش  . كرد

 n-1اي     فـرد در يـك روش طبقـه        nبـا   . شوند  عنوان معياري براي تعيين تعداد مطلوب خوشه استفاده مي        
اف  و انحـر   dبا ميانگين    dn-1... و   d1  ,d2اگر مقادير فاصله در اين نقاط       . نقطه ادغام وجود خواهد داشت    

اي است كه مقدار ضـريب فاصـله در آن نقطـه ادغـام در                 نقطه برش دندروگرام نقطه   , باشد Sdاستاندارد  
 در اين محـدوده مقـادير        ين ترتيب كه در تمام نقاط ادغام      ه ا ب. ها باشد  توزيع فاصله  100%(α-1)محدود  

  .  (Franco et al., 1997) ضريب فاصله خارج از حد فاصل تعريف شده نباشد
عنـوان يـك    در نقطه برش دندروگرام بـه ه كه در آن هر گرو(AMOVA) ٢جزيه واريانس مولكولي ت

عنوان افراد جمعيت درنظر گرفته شده و براي هـر نقطـه بـرش يـك                هاي درون آن به   جمعيت و ژنوتيپ  
اي  قطـه نآيـد،  يوجـود م ـ ها بـه بيشترين تمايز بين گروهاي كه در آن   نقطه. گيرد  تجزيه واريانس انجام مي   

توان با اسـتفاده از       تعداد مطلوب خوشه را مي    , ها  علاوه بر اين  . مناسب براي برش دندروگرام خواهد بود     
بدين ترتيب در تجزيه تابع تـشخيص،       .  نيز تعيين کرد   ٣ و يا تجزيه تابع تشخيص     Bootstrapping كتكني

 آن نقطـه محلـي مناسـب بـراي          وجود بيايد، هاي حاصل به  بيشترين تمايز بين گروه   كه  در هر نقطه برش     
  .برش دندروگرام خواهد بود

تـوان براسـاس      ها يـا افـراد را مـي         تنوع ژنتيكي يا روابط بين ژنوتيپ     : هاي چندگانه استفاده از داده  
هاي مولكـولي براسـاس وجـود يـا عـدم وجـود بانـد يـا                   و يا داده  ) كمي يا كيفي  (فولوژيكي  رها مو   داده

هاي چندگانه در يك      بنابراين سوال اصلي اينست كه در صورت وجود داده        . دكرهاي آللي مطالعه      فراواني
از نقطه نظر آمـاري     . مطالعه به چه صورت بايد از آنها در محاسبه فاصله يا شباهت بين افراد استفاده كرد               

وجـود  ) صورت صفر و يك بيان مـي شـوند         به ههايي ك   داده(هاي كيفي     هاي كمي و داده     امكان ادغام داده  
 ـهايي نيز براي محاسبه فاصـله بـين دو فـرد ارا           رد كه در اين رابطه فرمول     دا فرمـول گـوور    . انـد   ه شـده  ي

(Franco et al., 1997)  براي محاسبه فاصله ژنتيكي دو فرد به صورتGDij=1/pΣWkdijkباشد كه در   مي
, له ژنتيكي دو فرد   در فاص   ام k نشان دهنده سهم صفت      |dijk=|Xik-Xjk, )كمي يا كيفي  ( تعداد صفت    pآن  
Xik   و Xjk      به ترتيب ارزش صفتk     ام براي فرد i   و j  ,Wk=1/Rk   وRk     دامنه تغييرات صفتk   ام اسـت  .

در اين ضريب ابتدا مقادير صفات يا داده كمي به محدوده صفر و يك تبديل شده و سـپس در محاسـبه                      

                                           
1 Upper tail limit 

2 Analysis of molecular variance  
3 Discriminant analysis  
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ر داده از ميانگين كل صفت كم و به دامنه          هاي كمي ابتدا ه   براي تبديل داده  . شوند  فاصله افراد استفاده مي   
هاي مختلف براي برآورد فاصله        در ادغام داده   يهر چند كه از نقطه نظر آمار      . شود  تغييرات آن تقسيم مي   

هايي با ماهيت متفاوت      ندارد ولي از نقطه نظر ژنتيكي ادغام داده       وجود  يا شباهت ژنتيكي مشكل خاصي      
ف در بـرآورد روابـط بـين افـراد كـه در جهـت عكـس اهميـت                    صفات مختل ـ  نبه علت وزن غير يكسا    

يعني صفات كمي كـه     . دشو ها مي   بندي غيرواقعي ژنوتيپ    گيري و گروه    بيولوژيكي آنها است، سبب نتيجه    
 كمتري درمقايسه با صفات كيفي كـه تحـت كنتـرل تعـداد              نتوسط تعداد زيادي ژن كنترل مي شوند وز       

در مطالعات تنوع ژنتيكي    , بنابراين. صله ژنتيكي افراد خوهدند داشت    باشند، در برآورد فا   معدودي ژن مي  
هاي مختلف انجـام و        جداگانه براساس داده   ياشود كه تجزيه خوشه     هاي مختلف توصيه مي     براساس داده 

 براسـاس   ١ نهايتاً يك دندروگرام اجمـالي     ،اي  ها با يكديگر و با اطلاعات شجره        پس از مقايسه دندروگرام   
لازم به ذکر است کـه در اکثـر مـوارد ممکـن اسـت انطبـاق بـالايي بـين                     . ها ترسيم شود    م داده نتايج تما 

هـا وجـود نداشـته       همان داده  ي مختلف رو  ي روشها ي مختلف و حت   يها حاصل از داده   يدندروگرام ها 
   .باشد

   (PCA) هاي اصلي تجزيه به مولفه

ري چنـدمتغيره در مطالعـات روابـط        تـرين روشـهاي آمـا      از متداول  PCA, يادر كنار تجزيه خوشه   
جهـت ايجـاد     xpو  ...  و   x1  ,x2 متغيـر    pيافتن تركيباتي از    , هدف از اين تجزيه   . ها است   ژنتيكي ژنوتيپ 

علـت   ها بهPC. باشد   مي (PC) ٢هاي اصلي   نام مولفه  به zpو  ... ,  z1  ,z2) غير همبسته (مستقل  هاي  شاخص
شـوند    كنند و طوري مرتب مي       مي بيانهاي اوليه را      وصيات داده هاي متفاوتي از خص     عدم همبستگي جنبه  

بـا  PCA  ... .رگيـرد و الا آخ ـ در مرتبه بعـدي قـرار مـي    z2, را داشته باشد  بيشترين مقدار تغييراتz1كه 
هـاي    ولـي در مـورد داده     . شود  كوواريانس و يا ماتريس همبستگي انجام مي      ‐استفاده از ماتريس واريانس   

-در اسـتفاده از داده . دشـو   استفاده ميPCAعنوان ورودي س شباهت يا فاصله بين افراد به مولكولي ماتري 

 منفي وجود دارد كه براي برطـرف        ٣هاي راكد   هاي اصلي، احتمال ريشه   هاي مولكولي در تجزيه به مولفه     
له بـا   پيشنهاد كردند كه بايد ماتريس شباهت يـا فاص ـ        ) ١٩٩٧(و همكاران   فرانکو  كردن اين مشكل، هاي     

 و .j , Siو  i ضريب شباهت بين فـرد   Sijآن   كه در .  تبديل داده شود   ..S′ij=Sij-Si.-S.j+Sاستفاده از فرمول    
S.j به ترتيب ميانگين ضرايب شباهت براي فردi ام و jو   امS..باشد  ميانگين كل ضرايب شباهت مي .  

                                           
1 Consensus cluster 

2 Principal components  
3 Eigen value 
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هـاي     تغييرات مربوط بـه داده     ارين مقد بيشتراول   PCدرمورد صفات كمي در بيشتر مواقع دو يا سه          
بنـدي    هـا بـراي نمـايش گرافيكـي جهـت گـروه      PCو ايـن  %) ٧٥‐%٨٠حـدود  (كنند  اوليه را توجيه مي  

% ١٠‐%٢٠ اول حداكثر حـدود      PCهاي مولكولي دو يا سه        ولي در مورد داده   . ندشو ها استفاده مي    ژنوتيپ
ممكن اسـت از نقطـه   نتايج هر چند كه اين  . كنند تغييرات مربوط به تغييرات اوليه نشانگرها را توجيه مي        

-دهنـده نمونـه   نباشد ولي از نقطه نظـر ژنتيكـي نـشان           و نمايش گرافيكي مناسب    PCAنظر آماري براي    

 ين ترتيب كه هر يك از نشانگرهاي مـورد اسـتفاده از           ه ا ب. باشد نشانگرها از كل ژنوم مي     مطلوببرداري  
هـاي اصـلي بـا        در تجزيه به مولفـه    . ن داراي همبستگي كمتر هستند    هاي متفاوت ژنوم بوده، بنابراي    بخش

 PCبنـدي براسـاس دو يـا سـه            ها مولكولي بايد توجه كرد كه نمـايش گرافيكـي و گـروه              استفاده از داده  
بنـدي براسـاس      د كه گروه  شودرنتيجه توصيه مي  . دهنده تغييرات كل متغيرهاي اوليه باشد     تواند نشان   نمي

 در ايـن حالـت      PCانتخـاب تعـداد     . كننـد انجـام گيـرد       ه تغييرات بيشتري را توجيه مي      ك PCتعداد زياد   
 هـاي  PCعنـوان   با ريشه راكد بزرگتر از يك بـه يي هاPC.  ها باشد  PCهاي راكد     تواند براساس ريشه    مي

هـاي  مـشكل داده  PCAمـشكل ديگـر در   ). ١٩٩١, ايزونـي و پـريتس  (بندي استفاده شوند   موثر در گروه  
طـور سـاده بـا      ، داده گمشده به   PCAدر  . هاي مولكولي است    ه است كه امري متداول در مورد داده       گمشد

درنتيجـه  . شـود   مربوطه در موقع محاسبه ماتريس فاصله يا شباهت جايگزين مـي          ) متغير(ميانگين صفت   
 ـيكه داراي داده گمشده بيشتري هستند نزديك به مركز گروه مربوطه قـرار م ـ         هاييژنوتيپ بـراي  . دگيرن

د كه ضريب شباهت يا فاصله دو فرد جداگانه فقـط بـا             شوتوصيه مي , PCAبرطرف كردن اين مشكل در      
باشند محاسبه گردد و متغيرها يـا         براي هر دو فرد مي    كامل  استفاده از صفات يا متغيرهايي كه داراي داده         

يب آن دو فـرد حـذف   صفاتي كه داراي داده گمشده براي يك يـا هـر دو فـرد هـستند از محاسـبه ضـر       
  .  (Rohlf, 1972)شود

عنوان روشي جهت تعيين تعداد مطلوب خوشـه نيـز اسـتفاده            تواند به هاي اصلي مي  تجزيه به مولفه  
 در هـر خوشـه بتوانـد        PCتعداد مطلوب خوشه تعدادي خواهد بود كه با آن تعداد خوشـه اولـين               . شود

عنوان يك خوشه درنظر گرفتـه شـده و         ا همه افراد به   بدين ترتيب كه ابتد   . حداكثر تغييرات را توجيه كند    
 PCهاي تشكيل شده تغييرات توجيه شده توسـط         كه در همه خوشه   شوند تا جايي  يسپس در هم ادغام م    

  .et al., 1998) (Thompsonمقدار تعيين شده باشد از دوم كمتر 

  هاي اصلي   و تجزيه به مولفهيامقايسه كارآيي تجزيه خوشه

هاي اصلي در بررسي تنوع ژنتيكي بـا اسـتفاده از              و تجزيه به مولفه    ياصل از تجزيه خوشه   نتايج حا 
پلاسـمي الگـوي تنـوع ژنتيكـي حالـت          هاي مولكولي نشان داده است كه در حالت ادغام منـابع ژرم             داده
واد بنـدي ايـن م ـ       داراي محـدوديت در گـروه      ياهاي تجزيه خوشه    اي نداشته و استفاده از الگوريتم       طبقه

توانـد    هاي مرتبط مـي   هاي اصلي و ساير تكنيك      بنابراين در چنين موارد تجزيه به مولفه      . باشند  ژنتيكي مي 
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بـا وجـود ايـن،    . (Mohammadi and Prasanna, 2003)ندي افراد باشـند   جايگزين براي گروهبيروش
 كمتـر از  PC دو يا سـه  اگرگيري كرد كه  با مقايسه پنج سري داده در ذرت و جو نتيجه  ) ١٩٩٣(ملچينگر  

ها دچـار اشـكال       بندي ژنوتيپ   هاي اصلي در گروه     تجزيه به مولفه  , كنند   درصد تغييرات كل را توجيه       ٢٥
اي افـراد      روشـي مناسـب بـراي تعيـين روابـط شـجره            يا در اين شرايط تجزيه خوشه     ،بنابراين. دشو مي
يـن   ا بنـدي افـراد      در گـروه   ياتجزيه خوشه هاي اصلي درمقايسه با       مزيت اصلي تجزيه به مولفه    . باشد  مي

 متفـاوت قـرار گيـرد ولـي در          هـاي  يك فرد ممكن است همزمان در گـروه        يااست كه در تجزيه خوشه    
ها و محاسن روشهاي    دركل باتوجه به محدوديت     .تجزيه به مولفه اصلي اين مشكل وجود ندارد

توانـد  هـا مـي    آنها و جنبه بيولوژيكي داده     مختلف، استفاده از روشهاي متفاوت با آگاهي از اصول آماري         
هـا  بندي منطقي و واقعي ژنوتيـپ     ا در جهت گروه    دادهه يمحققين را در تجزيه و تحليل صحيح و كارآي        

  .ياري نمايد

   ي مولکوليهاها در سطوح مختلف با استفاده از داده تغييرات ژنتيكي جمعيتيبررس

علـت  رود بـه    شود در بيشتر موارد انتظـار مـي         تقسيم مي هاي مجزا     كه جمعيتي به زير جمعيت    زماني
سـطح هتروزيگـوتي يـا بـه عبـارت سـطح تنـوع ژنـي در زيـر                   , هاي خويـشاوندي    فراواني بالاي تلاقي  

همچنين در زير واحدهاي جمعيت به دليل اندازه كوچـك     . ها نسبت به جمعيت پايه كاهش يابد        جمعيت
شدگي ژنتيكي همراه با انـدازه كوچـك زيـر          بنابراين رانده . د بود گيري ژني بيشتر خواه     اشتباه نمونه , آنها

ها با جمعيت پايـه       ها و درنتيجه باعث تفاوت فراواني ژني زيرجمعيت       جمعيت سبب تثبيت برخي از آلل     
تـوان براسـاس تفـاوت آنهـا در         ي را م ـ  ي مختلف در سطح مولکول    يهاتفاوت جمعيت . شود  و اصلي مي  

 آنهـا مـشخص     ي و نيز به علت تفاوت در سـطح هتروزيگـوت          ي نشانگر يهاگاه در جاي  ي آلل يهايفراوان
  .کرد

 Fها معمولاً توسط شاخـصي بـه نـام آمـاره              ها و زيرجمعيت  كاهش در سطح هتروزيگوتي جمعيت    
گيري تفـاوت      شاخص اندازه  Fآماره  . شود  گيري مي   اندازه,  نيز مشهور است   ٢ كه به شاخص تثبيت    ١رايت

ها با سـطح هتروزيگـوتي جمعيـت پايـه بـا              ها و يا زيرجمعيت   روزيگوتي جمعيت بين ميانگين سطح هت   
عـدم  (شاخص تثبيت از نظر تئوريكي در محدود صـفر  .  (Hartl and Clark, 1997) تلاقي تصادفي است

هـا و جمعيـت       حداكثر تمايز بين زير جمعيـت     (و يك   ) ها و جمعيت پايه     وجود تفاوت بين زير جمعيت    
 در عمل مقدار    يول. كند  تغيير مي )  مختلف يها متفاوت در جمعيت   يها ديگر تثبيت آلل   پايه يا به عبارت   
.  به دست آوردن شاخص يک وجـود نـدارد         ي مختلف يعن  يها متفاوت در جمعيت   يهاامکان تثبيت آلل  
 قابـل   Permutation و   Bootstrapدار بودن اين شاخص بـا اسـتفاده از روشـهايي مثـل              يهر چند که معن   

                                           
1 - Wiright,s F Statistics  

2 - Fixation index 
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بـدين  . دهنده درجـات مختلـف تمـايز اسـت      مختلف نشان  يها در دامنه  Fآماره   ميزان   ياست، ول آزمون  
-نـشان  < ٢٥/٠ و  ١٥/٠‐٢٥/٠،  ٠٥/٠ – ١٥/٠،  ٠٥/٠ صـفر تـا      يهـا  در محدوده  Fآماره  ترتيب که مقدار    

گوتي را برآورد سطح هتروزي) ٣(جدول  .  بسيار پايين، متوسط، بالا و بسيار بالا است        يدهنده تمايز ژنتيک  
كـه سـطح هتروزيگـوتي در سـطوح مختلـف جمعيـت             زماني. دهد  در سطوح مختلف جمعيت نشان مي     

كـه جمعيـت    با فرض ايـن   . شاخص تثبيت در هر سطح از جمعيت قابل محاسبه خواهد بود          , برآورد شد 
 آنگاه شاخص تثبيت در سطوح مختلـف بـه        , ها باشد   ها متشكل از زيرجمعيت   ها و گروه  متشكل از گروه  

  . خواهد بود) ٤(شرح جدول 
  بين زير جمعيت و كل جمعيت پايه, ها  برآورد سطح هتروزيگوتي در درون زيرجمعيت‐ ٣جدول 

 هتروزيگوتي سطح تقسيم

∑ ها زير جمعيت ∑ −=
i j

ijijS ppH )( 12
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∑ ∑
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  . باشدام مي iاندازه زير جمعيت niام و  iدر جمعيت  امjفراواني الل pijر آن كه د
   شاخص تثبيت براي سطوح مختلف جمعيت‐ ٤جدول 

 )F آماره(شاخص تثبيت   سطح تقسيم

ها درون گروه بين زير جمعيت  
G

SG
SG H

HHF −= 

 هاي درون جمعيت بين گروه
T

GT
GT H

HHF −= 

  هاي درون جمعيت  جمعيتبين زير
T

ST
ST H

HHF −= 
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 (AMOVA)تجزيه واريانس مولكولي 

بـا ايـن    , باشـد   ها مـي    ها و زيرگروه    هاي ژني بين زيرجمعيت      رايت براساس مقايسه فراواني    Fآماره  
 شـود ها براساس فراواني نشانگرهاي مولكولي بيان مـي       وجود در تجزيه واريانس مولكولي نه تنها تفاوت       

هاي مختلف را نيز در تفكيك واريـانس كـل بـه اجـزاي آن در نظـر                   ژن يهاتوان تفاوت جهش  بلكه مي 
هـا    براي مطالعه ساختار ژنتيكي جمعيت    ) ١٩٧٣(روش تجزيه واريانس اولين بار توسط كوكرهام        . گرفت

ولكـولي را   روش تجزيه واريانس م   ) ١٩٩٢(اكسكوفير و همكاران    . هاي ژني استفاده شد     براساس فراواني 
هـاي حاصـل از       خـصوص داده  هـاي مولكـولي بـه       ها براسـاس داده     براي مطالعه ساختار ژنتيكي جمعيت    
اين روش اساساً مشابه ساير روشـهاي تجزيـه واريـانس مبتنـي بـر               . نشانگرهاي مولكولي پيشنهاد كردند   

) صـفر (ا عـدم وجـود      و ي ) يك(صورت وجود   هاي اوليه به    با اين تفاوت كه داده    , هاي ژني است    فراواني
هـا بـه      بدين ترتيب در تجزيـه واريـانس مولكـولي داده         . شود  يك نشانگر يا يك جهش درنظر گرفته مي       

شود   صورت ماتريس صفر و يك مرتب شده و مربع فاصله اقليدسي بين افراد به صورت زير محاسبه مي                 
 :  

)()( kjkjjk ppwppD −′−=2  
كـه  درصـورتي .  مـاتريس واحـد اسـت      w ام و  k ام و    jرد  بردار صفر و يك براي ف      pkو   pjكه در آن    

 يـك مـاتريس وزنـي    wمـاتريس  . برخي از نشانگرهاي مستقل نبوده و يا داراي اهميـت بيـشتري باشـد    
   :گردند  آنها در يك ماتريس فاصله مرتب مي, پس از محاسبه فاصله اقليدمي بين افراد. خواهد بود
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دهنـده فاصـله افـراد در يـك گـروه يـا             هـاي روي قطـر اصـلي نـشان          يس زيرمـاتريس  در اين ماتر  
هـاي مختلـف    ها يا زيرجمعيت  دهنده فاصله افراد از گروه    هاي خارج قطر نشان     زيرجمعيت و زيرماتريس  

اي براي تفكيك تغييرات كل ژنتيكي بـه          با استفاده از اين ماتريس فاصله تجزيه واريانس آشيانه        . باشند  مي
عنـوان  بـه . (Excoffier et al., 1992)گيـرد   دهنده آن برحسب تقسيمات جمعيت انجام مي تشكيليزااج

جدول تجزيه واريانس مولكـولي بـه شـرح         , مثال اگر چند جمعيت از مناطق مختلف مورد مطالعه باشند         
  ).٥جدول (زير خواهد بود 
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  ها تيكي جمعيت جدول تجزيه واريانس مولكولي براي مطالعه ساختار ژن‐ ٥جدول 

 منابع تغيير
ميانگين  درجات آزادي

 مربعات

 ارزش مورد انتظار
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دهنده انـدازه نمونـه در يـك سـطح خـاص جمعيـت مثـل گـروه يـا                    نشان Nigهاي فوق   در فرمول 
  .باشد زيرجمعيت مي

  : گردد   براي هر سطح محاسبه ميФپس از برآورد واريانس واقعي هر سطح جمعيت، آماره 
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عنـوان  به. شودعنوان معياري براي آزمون فرض تمايز جعيت در سطح مربوطه استفاده مي بهΦآماره  
هـاي مولكـولي در تجزيـه       چـون داده  . دهـد ميزان تمايز بين جمعيت و افـراد آن را نـشان مـي            ΦWP مثال

د، بنابراين آزمون   شوند و داراي توزيع نرمال نيستن     صورت صفر و يك اميتازدهي مي     واريانس مولكولي به  
 ,.Excoffier et al)شود  انجام ميbootstrap مثل resamplingهاي در اين مورد از طريق روشهاي فرض

1992) .  

  ي مولکوليهابيني عملکرد هيبريدها براساس دادهپيش

خـصوص ذرت اسـتفاده      عملکرد هيبريدها در گياهان مختلـف بـه        يبين پيش ي برا ي مختلف يروشها
 قابـل اعتمـاد، در      يبين ـباتوجه به مشکلات موجود در اين روشها و عدم کارايي آنها در پيش            . شده است 

 بر فاصله والدين براساس     ي مبتن يها متعدد، استفاده از مدل    ي مولکول ي اخير با توسعه نشانگرها    يهاسال
اصـله براسـاس    پتانسيل مدل ف  . بيني عملکرد هيبريدها مورد توجه قرار گرفت       در پيش  ي مولکول يهاداده

 يکه فاصله ژنتيکي والدين با استفاده از نـشانگرها  در مطالعات مختلف در ذرت جايي   DNA ينشانگرها
1995) RFLP (Lee et al., 1989; Melchinger et al., 1992; Burstin et al.,،SSRs (Mohammadi et 

al., 2002, 2003) و (Ajmone-Marsan et al., 1998; Vuylsteke et al., 2000) AFLP   ،بـرآورد شـده 
 ريزمـاهواره در ايـن راسـتا        ي با استفاده از نشانگرها    يدر برنج نيز مطالعات   . مورد بررسي قرار گرفته است    

 پايين تا بالا يهايهمبستگ. (Saghai-Maroof et al., 1997; Zhang et al., 1994, 1996)انجام شده است 
 و يـا  يدرون گروه ـ (ي بدون در نظر گرفتن نوع تلاق     يلطورکبه. در مطالعات مختلف گزارش شده است     

 و عملکـرد    ي مولکـول  ي پايين بين فاصـله ژنتيکـي والـدين براسـاس نـشانگرها            يهمبستگ) يبين گروه 
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 آنها و نه براسـاس     ي نشانگرها و برحسب پوشش ژنوم     ي از انتخاب تصادف   يتواند ناش ي آنها م  يهيبريدها
اند که وجود   ها نشان داده  بررسي.  دخيل در هتروزيس صورت باشد     ها١QTL آنها با    يارتباط و يا پيوستگ   

، ۲۰۰۲( و همکـاران     يمحمد. گرددي م يها باعث کاهش همبستگ   QTL غيرمرتبط با    ي تصادف ينشانگرها
 ي و عملکرد هيبريدها در سه سر      SSR ي رابطه تنوع ژنتيکي والدين براساس نشانگرها      يدر بررس ) ۲۰۰۳
 informative يستر و تست کراس با دو تستر هتروتيک با شناسـايي نـشانگرها             دي آلل، لاين در ت     يتلاق
نـشان  )  آن ي مرتبط با نواحي ژنومي دخيـل در عملکـرد و اجـزا            ينشانگرها( آن   ي عملکرد و اجزا   يبرا

نتـايج مـشابه توسـط زنـگ و         . يابـد ي دي آلـل بهبـود م ـ      يخصوص در تلاق   به يدادند که ميزان همبستگ   
آنها گزارش کردند محاسبه فاصله ژنتيکـي والـدين بـا           . دست آمده است  به ز در برنج  ني) ۱۹۹۴(همکاران  

-يبنابراين م . کندي برآورد بهتر عملکرد هيبريدها را فراهم م       informative مثبت يا    ياستفاده از نشانگرها  
ا و ارتباط    آنه يتوان نتيجه گرفت که افزايش تعداد نشانگر به تنهايي و بدون درنظر گرفتن موقعيت ژنوم              

  .  نخواهد شديها موجب بهبود در همبستگQTLآنها با 
 از محققين پيشنهاد کردنـد در       ي بين فاصله والدين و عملکرد هيبريدها، برخ       يجهت بهبود همبستگ  

انـد، تفکيـک فاصـله ژنتيکـي         شـده  ي ارزياب ي مولکول يتجزيه دي آلل که والدين با استفاده از نشانگرها        
توانـد اطلاعـات    ي م ـ ي و خصوص  ي به فاصله ژنتيکي عموع    ي مولکول يهاساس داده  والديني برا  يهالاين
 والـدين بـه   يفاصـله ژنتيک ـ . (Melchinger et al., 1992, Mohammadi, 2001) را در ارائه کنـد  يبيشتر

پذير  مطابق با مدل يک و روش چهار گريفينگ به صورت زير امکان            ي و خصوص  يفاصله ژنتيکي عموع  
 : (Melchinger et al., 1992)است 

ijjiij SGDGGDGGDGDGD +++=  
ميانگين فواصل ژنتيكـي بـين والـدين     : j ،GD و iفاصلة ژنتيكي دو والد  : ijGD كه در آن

ام، jفاصـلة ژنتيكـي عمـومي والـد       : jGGD ام،   iومي والد   فاصلة ژنتيكي عم   : iGGDمختلف،  
ijSGD :  فاصلة ژنتيكي خصوصي دو والدi و j   

GGD :  ين فاصلة ژنتيكي يك والد با ساير والدين از ميانگين فواصل ژنتيكـي كـل               انحراف ميانگ
  .والدين است

 Informative يا ٢تعيين نشانگرهاي مثبت

-ي از افراد يـا جمعيـت م ـ       يا در مجموعه  ي عدم تعادل پيوستگ   ي مثبت بر مبنا   يشناسايي نشانگرها 
تـوان از  يگيـري، م ـ  صفت مـورد انـدازه     مرتبط با  Informativeبراي شناسايي نشانگرهاي مثبت يا      . باشد

                                           
1 Quantitative Trait Loci 

2 - Positive markers 
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عنـوان متغيـر     صـفت بـه    يبدين ترتيب که ارزش افراد بـرا      . رگرسيون چندمتغيره گام به گام استفاده کرد      
 يعنـوان متغيرهـا    بـه  يصورت صفر و يک و يا فراوان       به ي مولکول ي نشانگرها يوابسته و ارزش افراد برا    
دار هـستند و    ي ضـرايب رگرسـيون معن ـ     يتغيرهايي که دارا  در تجزيه م  . شونديمستقل در مدل استفاده م    

. (Mohammadi, 2001)شـوند  ي صفت درنظر گرفتـه م ـ ي مثبت برايعنوان نشانگرهاوارد مدل شدند به
-ي نوع اول، سطح احتمال ورود و خروج متغير در مدل پايين درنظر گرفتـه م ـ               ي کاهش ميزان خطا   يبرا

 دي آلل باشد، ژنوتيپ هيبريدها براساس ژنوتيپ والـدين          يهايکه آزمايش درقالب تلاق   درصورتي. شود
بدين ترتيب كه اگر آلل مورد نظر در هيچ يك از والدين هيبريد وجود نداشته باشـد،                 . شوديآنها تعيين م  

 و اگـر آلـل در   ۵/۰ از والدين باشد، عـدد  ي آلل موردنظر عدد صفر، اگر آلل در يك        ي آن هيبريد برا   يبرا
 مثبـت   يپس از تعيين نشانگرها   . شودييبريد وجود داشته باشد، به هيبريد امتياز يك داده م         هر دو والد ه   

- مثبت را با استفاده از فرمـول يتوان اثر افزايشي و درجه غالبيت نواحي كروموزومي حامل نشانگرها        يم

  ) :Mohammadi et al., 2002(هاي زير برآورد کرد 
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 ام جايگاه i افراد هوموزيگوت براي آلليميانگين ارزش صفت برا: iiXكه در آنها، 
ام جايگاه نشانگر، j افراد هوموزيگوت براي الل يميانگين ارزش صفت برا: jjXنشانگر،

ijX :هاي  افراد هتروزيگوت براي آلليميانگين ارزش صفت براiام و j ،ام جايگاه نشانگر
k :ها در يک مکان نشانگر،تعداد کل آللijN :الل  ي هتروزيگوت برايتعداد هيبريدهاi ام 

 از فرمول يدرجه غالبيت براي هر جايگاه کروموزوم. ام استjو
a
dقابل محاسبه است .  

  يگيرنتيجه

 را در مطالعـات ژنتيکـي،       يهاي مرتبط دريچه جديـد       نوين زيستي و تكنيك    يهاتوسعه تكنولوژي 
 يهـا  تفـاوت  ي و امکان ارزيـاب    DNA يبا ابداع نشانگرها  .  مرتبط ايجاد کرده است    يهاه و زمين  ياصلاح

شود که تجزيه و تحليل صحيح آنها بـه همـان           يها توليد م   از داده  ي، حجم عظيم  يافراد در سطح مولکول   
 يز طراح ـ ني ـي متعـد  ي کـامپيوتر  يهـا در اين راستا برنامه   . باشديها مهم م  يآوراندازه استفاده از اين فن    

ها  مدليخصوص آمار و به ي به اساس ژنتيک   ي مولکول يها عدم آشنايي اکثر کاربران تکنيک     يول. اندشده
  .  غيرقابل اعتماد شده استيهاگيري مورد استفاده سبب نتيجهيو روشها
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، ي مولکـول يها بـا اسـتفاده از نـشانگرها    روابط بين افراد يا جمعيت ي در تجزيه ژنتيک   يمشکل اصل 
تخاب نوع ضريب فاصله يا شباهت مورد استفاده است که در اکثر مطالعات انجام شده بدون توجـه بـه             ان

هرچند کـه   . اند انتخاب شده  ي، فقط براساس مطالعات قبل    ي مورد ارزياب  يها و نوع مواد ژنتيک    ماهيت داده 
 ي و آمار  ييک از اساس ژنت   ي آگاه ي انتخاب يک ضريب خاص وجود ندارد، ول       يروش يا مدل جامع برا    

مـشکلات مـشابه در کـاربرد    . تواند محققين را در انتخاب ضرايب مناسب کمک کند    يضرايب مختلف م  
 در  يا تجزيه خوشه  يها نيز وجود دارد که از جمله مهمترين آنها استفاده از الگوريتم           يبند گروه يروشها
 اسـت کـه در اکثـر        UPGMA،  هـا تـرين الگـوريتم    از متـداول   ييک ـ. ها است  افراد يا جمعيت   يبندگروه

 ياين الگوريتم در موارد . ها و ساختار آنها استفاده شده است      پلاسممطالعات بدون درنظر گرفتن نوع ژرم     
 توليد خواهـد کـرد کـه بـا          ياهايي با اثر زنجيره    ادغام باشد، دندروگرام   يپلاسم مورد مطالعه دارا   که ژرم 

   .نتايج وجود نخواهد داشت و تفسير يبنداستفاده از آنها امکان گروه
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