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 چکیده 

جایگاه  منحصر به فرد،    هاییویژگی به دلیل    است که  اسب در دنیا ترین نژادهای ترین و اصیلعرب یکی از کهن   نژاد  اسب

ترین منابع ژنتیکی دام در کشور است که  یکی از مهم   )اصیل(اسب عرب ایرانینژاد های دیگر دارد.  ای در اصلاح و توسعه  ویژه

، توسعه و  های اصلاح نژاد زمینه ارتقای برنامه   و  باشدهای آن برای حفظ تنوع و اصلاح نژاد حیاتی میشناسایی ژنتیکی تیره 

  راس   1۰۹  های ژنومیمختلف اسب عرب ایرانی، دادهمطالعه ساختار ژنتیکی تیره های  به منظور    .میکند  را فراهمحفظ این نژاد  

نشانگر      3۸,5۷2و    ( 3، شوُیمان:  ۹، کحُیلان:  12، صغَْلاوی:  13بِیان:  ع،  1۹، حمدانی:  53)خرِسان:  از شش تیره  اسب عرب ایرانی  

SNP   ر  با نرم افزا   پس از انجام مراحل کنترل کیفیتPLINK   شاخص های   و  ، (MAF  <  ۰.۰3) ،(MIND  <  ۰.۰3)، (pv  <   

های یادگیری ماشین  الگوریتم ،  (PCAهای اصلی )تحلیل مؤلفهبا روش  کاهش ابعاد    پس از   .تجزیه و تحلیل قرار گرفت  (   1* ۷-1۰

،  ( MLP( و پرسپترون چندلایه ) SVM(، ماشین بردار پشتیبان )Random Forestشامل جنگل تصادفی )که  شده  نظارت 

و تفاوت معنا داری بین مدل ها وجود دارد    است  ۰.۰۰۰1۹برابر با     p-valueمقدار   که آزمون فریدمن نشان داد.  استفاده شدند

عملکرد     RF(0.75 )   و   MLP   (0.73)  نسبت به  (  0.83)  با میانگین دقتSVM   مدلو انتخاب مدل را تحت تاثیر قرار میدهد.  

یادگیری ماشین    هوش مصنوعی  هایها کاربرد مدلاین یافته   عملکرد بین مدل ها مشاهده شد. اختلاف     بهتری نشان داد و

  که میتواند کند  های ژنومی تایید می های اسب عرب با داده بندی مؤثر تیره را در طبقه(SVM)   ماشین بردار پشتیبان ویژهبه

 .های اصلاح نژاد کمک شایانی نمایدبه بهبود برنامه 
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 مقدمه 

ترین نژادهای اسب در جهان، از دیرباز مورد توجه بوده و نقش مهمی در  ترین و اصیلاسب عرب به عنوان یکی از قدیمی

این نژاد با ویژگی ایفا کرده است.  فردی همچون زیبایی، هوش، استقامت و سرعت، در  های منحصربه تاریخ و فرهنگ بشریت 

اگرچه    . (Hill et al., 2012) سراسر جهان پراکنده شده و به عنوان پایه بسیاری از نژادهای دیگر مورد استفاده قرار گرفته است

نشین حاشیه فالت ایران  آن به ایران و قبایل مختلف بادیه و پیشینه ریشه ه، اما این اسب در تاریخ به نام اسب عرب شهرت یافت

بان، حمدانی  هدکُحیلان ،  اسب عرب به پنج زیرخانواده اصلی یعنی   (Bashardoost, 2020).جزیره عربستان بازمیگردد  و شبه

برخلاف دام های دیگر که جهت ثبت شجره و خط خونی نام پدر اهمیت دارد در اسب    د.طبقه بندی می شو  بِیان و صَغلْاویع ، 

فرضیه منشأ تبار مادری اسب عرب توسط  عرب نام مادیان در نام گذاری تیره ها مورد استفاده قرار میگیرد که در مطالعه ای  

 تاریخچه این نژاد را باید حاصل فرایند بلندمدت مهاجرت، تبادل و انتخاب دانست  اعلام کرد که  و نشد  های ژنتیکی تأیید  داده

(Głażewska, 2010) ره ی، تی داردقو  یتار»مردانه« و ساخ  یها  یژگیو  لانیهوک  رهیت،  . از بین تمام تیره های اسب نژاد عرب 

 ف یتوص  ع«ینوع »سر  کیآن به عنوان    یسرعت بالا  لیبه دلرا    یقیمونتیره  تر و    فظری  شکل  با  »زنانه«   یها  یژگیو  یقلاوص

  20در کل  .  حالت دم صورت میگیرد  و   بر مبنای ویژگیهای ظاهری همچون فرم سر و گردن  ها عموما   این طبقه بندی  .کردیم

در    . اندشدهو پروش داده    ها به صورت خالص حفظ  از آن  تیره   های عربی وجود دارد که تنها دوازده شناخته شده از اسب  تیره

وه بر  لا ها، ع   این تیره.  (Forbis, 1986)( ,Khaleili, 2008)استشده  « شناسایی  اصیل ایرانیاسب  به عنوان » اسب عرب  ایران،  

ی دقیق آنها برای حفظ خلوص نژادی و تنوع    های ظاهری، ممکن است دارای ساختار ژنتیکی متمایزی باشند که مطالعه  تفاوت

ژنتیک و اصلاح نژاد ژنتیکی ضروری است. اهمیت اسب عرب  نه تنها به دلیل پیشینه تاریخی آن، بلکه به خاطر نقش آن در  

های چشمگیر در حوزه بیوانفورماتیک و ژنومیک، ابزارهای قدرتمندی برای    های اخیر، با پیشرفت  در دهه  دیگر نژاد ها است.

ین نشانگرها به دلیل فراوانی در  ا  .اند  ، توسعه یافتهSNP نوکلئوتیدی  های ژنتیکی حجیم، به ویژه نشانگرهای تک  تحلیل داده

های   به ابزاری کلیدی برای بررسی تنوع ژنتیکی، ساختار جمعیتی و شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات مهم در گونه، ژنوم

های    فرصت   snpنشانگر های    اگرچه  .(Ghasemi et al., 2021) (Hill et al., 2021)اند    تبدیل شده  مختلف، از جمله اسب،  

هایی را نیز در زمینه پردازش، تحلیل، و استخراج   تر از ژنتیک فراهم آورده، اما همزمان چالش   نظیری برای درک عمیق  بی

گاهی در شناسایی الگوهای غیرخطی و   کلاسیکهای آماری   روش . های پیچیده ایجاد کرده است عات کاربردی از این داده لااط

به عنوان   )Learning Machine( در این میان، یادگیری ماشین  .شوندی  هایی مواجه م  ت پیچیده ژنومی با محدودیتلاتعام

های هوش مصنوعی، با توانایی چشمگیر خود در شناسایی الگوها، روابط پیچیده، و پیشبینی از مجموعه دادههای    یکی از شاخه

، با توانایی  های یادگیری ماشین  الگوریتم.  (Hastie et al., 2009)بزرگ، نقش مهمی در تحلیل دادههای ژنومی پیدا کرده است  

الگوها پنهان  بالا در شناسایی  روابط غیرخطی در دادهی  کاربردهای گستردهو  از جمله    های مختلفدر زمینه  ،ایها    ،ژنتیک 
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پیدا    بندی افراد بر اساس ژنوم، پیشبینی صفات، و مطالعه ساختار جمعیت حیوانات  نژادهای دامی، طبقه  و تفکیک  شناسایی

پژوهش    .(.Valdes et al., 2023; Analytics Steps, n.d)  اندکرده شده  سوابق  انجام  روشهای  که  میدهد  های    نشان 

الگوریتم  Support   ، ماشین بردار پشتیبان Random Forest  (RF)هایی مانند جنگل تصادفی  یادگیری ماشین، مخصوصاً 

Vector Machine(SVM )   پرسپترون چند توانسته  Multi Layer- Perceptron(  MLP )  یهلاو  و    ،  ژنتیکی  اند ساختار 

به عنوان مثال،   .  (Cervantes et al., 2020; Valdes et al., 2023)انجام دهند    الا های مشابه را با دقت ب   تفکیک جمعیت

ارائه معیارهای اهمیت متغیرها، در     جنگل تصادفی به دلیل توانایی در مدیریت دادههای پرت و متغیرهای زیاد، و همچنین 

  لاای با ابعاد با ه ها، در داده سلای بهینه برای جداسازی ک ا  با یافتن ابرصفحه  SVM .مطالعات ژنتیکی بسیار محبوب شده است

با این   .نیز به عنوان یک شبکه عصبی پایه، توانایی مدلسازی روابط غیرخطی پیچیده را دارد MLP و  عملکرد قابل قبولی دارد

 SNP های عرب ایران کمتر به طور هدفمند و مبتنی بر دادههای کامل ها، ژنتیک اسب ی این روشلاحال، با وجود پتانسیل با

های تکنولوژیکی یا هدف    با این روشها تحلیل شده است. بسیاری از مطالعات قبلی بر روی اسب عرب ایرانی، به دلیل محدودیت

اند که ممکن است قادر    استفاده کردهی میکروستلایت, یا از روش های کلاسیک تکنیک لایه بندی جمعیت  پژوهش، از نشانگرها

های    و روش SNP های  های ساختار ژنتیکی این نژاد نباشند. لذا، یک تحلیل جامع با استفاده از داده  به کشف تمام پیچیدگی

شده در  های یادگیری ماشین نظارت هدف از این پژوهش، بررسی کارایی روش  .پیشرفته یادگیری ماشین، ضروری به نظر میرسد

است. در این مطالعه، از   SNPهای ژنومی مبتنی بر نشانگرهای اسب عرب ایرانی با استفاده از داده ختار جمعیت های مطالعه سا

)الگوریتم  تصادفی  جنگل  )Random Forestهای  پشتیبان  بردار  ماشین   ،)SVM( پرسپترون چندلایه  و   )MLP منظور به   )

استفاده شده    تیره ها با روش های مبتنی بر تکنیک لایه بندی تیره هاو تفکیک    )اصیل(  اسب عرب ایرانمطالعه ساختار جمعیت  

  Random Forest  ،SVM)  نیماش  یریادگی  یهاتمیالگور  ی اب ی، ارزمطالعه  نیهدف ا  اند.و نتایج حاصل با یکدیگر مقایسه شده

 ت.اس  SNPبر  یمبتنژنومی  یهابا استفاده از داده یرانیاسب عرب ا یهارهیت کیو تفک تیساختار جمع یی( در شناساMLPو 

 ها روشمواد و  

،  5۳)خِرسان:  نژاد عرب ایران)اصیل( از شش تیره  راس اسب    109تعداد    یپژنوتا  ییناطلاعات تع  ،در مجموع  ، پژوهش  یندر ا

مو اسب    ی ها. نمونهیدمطالعه اخذ گرد  ینا  یبرا،  از داخل کشور  (۳، شُویمان:  9، کُحیلان:  12، صَغلْاوی:  1۳بِیان:  ع ،  19حمدانی:  

انساب را    یشمراحل آزما  یقتحق  ینمورد مطالعه در ا  یهانمونه  ی. تمامجمع اوری شده استمختلف کشور    یهااز استان   یرانیا

نژاد لحاظ خلوص  از  و  تا  ی گذرانده  نژاد  یید هستندمورد  انساب  نمونه   یو در کتاب  دارند. همه  قرار  از   هامربوطه  استفاده  با 

 یین تع  Illuminaدستورالعمل استاندارد شرکت    یریو با بکارگ  Illumina 70k SNP equine bead chip  یژنوم  یهاتراشه 

افزار ها با نرمکیفیت اولیه داده فت. ، مورد استفاده قرار گرSNP نشانگر ژنتیکی ۳۸,572براساس تجزیه و تحلیل و   شد  یپژنوتا

PLINK    حذفشامل    مربوط به کنترل کیفیت  هایشاخص  که  ارزیابی شد  1.9نسخه  SNP   های دارای نرخ ژنوتایپینگ پایین
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(GENO  >  0.0۳)  ۳از    ل حداقل کمترحذف نشانگرهای دارای فراوانی آل  ( درصدMAF  <  0.0۳)    حذفSNP های خارج از

را شامل  (MIND  >  0.0۳) درصد    ۳کمتر از    تعیین ژنوتایپهایی با نرخ  حذف نمونه  (  pv  <    7-10*1واینبرگ )-تعادل هاردی

 (,.Purcell et alها، محاسبه گردید، به عنوان معیاری برای سنجش فاصله ژنتیکی بین جمعیت Fst  شاخص. همچنین میشود

 Principal   های اصلیهای ژنتیکی، از تحلیل مؤلفهترین ویژگیو شناسایی مهم SNP هایبرای کاهش ابعاد بالای داده .(2007

Component Analysis   (PCA)   افزاریبا بسته نرم R و تابع prcomp ها به  این روش با تبدیل دادهد. هدف از  استفاده ش

   (PC1/PC2) دوبعدی  فضای  در   های مختلف اسب عرب ایرانیچند مؤلفه اصلی، تجسم ساختار ژنتیکی جمعیت و تمایز تیره

 .(1شکل)است 

 های یادگیری ماشینبندی با استفاده از الگوریتمطبقهروش های  

شده شامل جنگل  ، از سه الگوریتم یادگیری ماشین نظارت)اصیل(های اسب عرب ایرانتیره  بندی و تفکیک  به منظور طبقه 

 .استفاده شد   Pythonدر محیط(  MLP( و پرسپترون چندلایه )SVM(، ماشین بردار پشتیبان )Random Forestتصادفی )

  آزمون   و(  ٪70، به دو بخش آموزش )و شناسایی ویژگی های اصلی  (PCA) های اصلیها پس از کاهش ابعاد با تحلیل مؤلفه داده

به    های آزمون انجام شد. بینی بر روی دادهو پیش  آموزش داده شد  run_classifier ها توسط تابعمدل  . دشدن  تقسیم(  ۳0٪)

   make_confusion_heatmapتوسط تابع   (Confusion Matrix) ریختگیها، از ماتریس درهممدل  منظور نمایش دادن نتایج 

بار تکرار شد    10. فرایند ارزیابی برای هر مدل  ارائه شد  (1جدول  )و سپس نتایج به صورت جمع بندی به صورت   بهره گرفته شد

برای مقایسه آماری  و سپس    (  2ها گزارش گردید)جدول  نتایج به عنوان شاخص نهایی دقت مدل  پیشبینی صحیح  و میانگین

مشخص کننده تفاوت معنی دار بین مدل    (p <0.05)ییداردر صورت معنی  که ها، از آزمون فریدمن استفاده شد عملکرد مدل

 ها است. 

 جنگل تصادفی  

به عنوان یکی از   (Random Forest) های ژنتیکی در این پژوهش، الگوریتم جنگل تصادفیبندی دادهسازی و طبقه برای مدل

این الگوریتم  .(Liaw & Wiener, 2002; Ogutu et al., 2011)های پرکاربرد یادگیری ماشین مورد استفاده قرار گرفتروش

مجموعه  ساخت  تصمیمبا  درختان  از  آنای  نتایج  تجمیع  و  ویژگیگیری  بین  پیچیده  الگوهای  است  قادر  و  ها،  ورودی  های 

درخت و تنظیم پارامترهای    500با   Random Forest در این مطالعه، مدل  .(Breiman, 2001)های خروجی را بیابدبرچسب 

های اسب یرهتبرای  های آزمون صورت گرفت.  بندی روی دادهبینی کلاساولیه، روی بخش آموزش داده، آموزش داده شد و پیش

ریختگی  تکرار، با استفاده از ماتریس درهم  بار  ، مدل مذکور اجرا و عملکرد آن بر اساس میانگین نتایج دهبه صورت زوجی    عرب

 .(Pedregosa et al., 2011) .دارزیابی و مقایسه ش
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 ماشین بردار پشتیبان 

بردار پشتیبانداده  روی  ها جهت بررسی عملکرد مدل  همچنین الگوریتم ماشین  از  بالا،  ابعاد  با   (Support Vector های 

(Machine, SVM   شدخطی استفاده    با در نظر گرفتن کرنل(Cortes & Vapnik, 1995; Bridges et al., 2011).  الگوریتم 

SVM پوشانی هستند،  های ژنتیکی که اغلب دارای همها، خصوصاً با توجه به دادهبا هدف یافتن مرزی بهینه جهت تفکیک کلاس

مشابه با روش قبلی، پس از استانداردسازی و کاهش ابعاد    .(Schölkopf & Smola, 2002)دهدتوانایی مناسبی را ارائه می

  بار  های تیره در دهآموزش و روی مجموعه آزمون، ارزیابی شد. تمامی مراحل برای هر یک از زوج  SVM ، مدلPCA ها باداده

 . ) 2011et alPedregosa ,.(تکرار مستقل انجام شد

 پرسپترون چندلایه 

بهره منظور  مدلبه  از  شبکهگیری  آنهای  توانایی  سنجش  و  مصنوعی  عصبی  طبقههای  در  از  ها  عصبیبندی،  ی    شبکه 

چندلایه شد (Multi-layer Perceptron, MLP) پرسپترون   (& Leshno et al., 1993; Motsinger-Reifاستفاده 

(Ritchie, 2008  از   ها نورون بود. این مدل پس از استانداردسازی و کاهش ابعاد داده  10. ساختار شبکه شامل یک لایه پنهان با

ای  ها در چارچوب مشخص و بر بستر یکسان دادهتمامی مدل  .ها، آموزش دید و ارزیابی شد، مشابه روند سایر مدلPCAطریق 

ها به دست  و فرآیند تکرارپذیر مورد مقایسه قرار گرفتند تا از نظر دقت، صحت، و قابلیت تعمیم، سنجش شفافی از عملکرد آن 

جهت   post-hocمعنی دار بودن تفاوت از  آزمون فریدمن و در صورت  از  ها آید. همچنین به منظور تحلیل آماری تفاوت مدل

استفاده شد.   آماری  روش  بین  تفاوت  تفاوتمشخص کردن  امکان شناسایی  فرآیند  مدلاین  میان  معنادار  منظر  های  از  را  ها 

  . ) 2022et alLiu ,.(میسازدهای مختلف اسب عرب ایرانی فراهم تشخیص تیره 

 نتایج 

ها  snpو تعداد کل جفت  ها بدون هیچ حذف نمونه یا نشانگر باقی ماندند ، دادهاجرا کنترل کیفی نتایج ژنوتایپ ها  پس از  

در نهایت  .   برای مراحل بعدی ذخیره گردیداستاندارد    هایفرمت با  خروجی  هایفایل و  قرار گرفتمورد استفاده   ۳۸,572معادل  

جهت   های بعدی نگه داشته شدند.زهای تک نوکلئوتیدی که از تمام مراحل کنترل کیفیت عبور کردند برای آنالی  دشکلیچن

نشان داد که    استفاده شد و نتایج  های عرب ایرانی های ژنومی اسببر روی داده Fst  آماره  برآورد فاصله ژنتیکی بین تیره ها از

. در مطالعه ای که بر روی  است  0.0۳۳۸دار آن  و مقدار وزن   0.0۳04در بین شش خوشه جمعیتی برابر با   Fst میانگین شاخص

 ای بسیار پایین استهای عربی خاورمیانهتمایز میان جمعیتاسب های عربی خاورمیانه و غربی انجام شده بود مشخص شد که 

0.02 FST<  رب پرورش یافته در غرب مانند اروپا  اسب ع های  های خاورمیانه و جمعیتدر حالی که تفاوت قابل توجهی بین عرب

دهنده تمایز ژنتیکی کم تا متوسط  بر اساس استانداردهای ژنتیکی جمعیت، این مقادیر نشان(  که  FST <0.1) وجود دارد  و آمریکا 

های اسب عرب ایرانی تا حدی  دهد که زیرجمعیت . نتایج نشان می(Khanshour, 2013)های مورد مطالعه استبین زیرجمعیت 
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بین زیر گروه های اسب عرب   Fst  اشاره شد    (Sadeghi et al., 2019)که  در گزارش مطالعه    از نظر ژنتیکی متمایز هستند

جمعیت اسب عرب   عاتلااز اطدر این مطالعه  ها وجود داشته است.  ، اما احتمالاً در گذشته جریان ژنی بین آنمعنا دار بوده است

  نشان داد که   (1شکل) PCA نتایج آنالیز  .مورد استفاده قرار گرفت PCA  های اصلی  مولفه  زجهت آنالی  تیره  6ایرانی متشکل از  

 pca امکان جداسازی نسبی در تیره ها را فراهم میکند. نتایج  PC2 و PC1 دو مؤلفه اصلی  جمعیت مورد مطالعه بر اساس 

 تمایز ژنتیکی میان   PC2 در مقابل PC1 نمودار پراکنش و   مشخص کرده را ژنتیکی واریانس کل از ٪۳.۸6 و ٪5.1۸ترتیب هب

 

های  را نشان داد، در حالی که نزدیکی ژنتیکی بیشتری بین تیره   با تیره خرسان  صَغلْاویو    بِیانع   ،کُحیلان ها مانندبرخی تیره

  ۸0مؤلفه نخست بیش از    60همچنین، مطابق با واریانس تجمعی،    . میگرددمشاهده    و بین کوهیلان، عبیان  حمدانی   ،صَغلْاوی

سازی  فشرده  در PCA .  و این موضوع بیانگر اثربخشی بالای روش(1شکل)دهند ها را پوشش میدرصد تغییرپذیری کل داده

عرب یک خوشه ژنتیکی بزرگ و گسترده تشکیل نژاد  های  اسب  pca. در مطالعه دیگری بر اساس  های ژنومی پیچیده استداده

را  ایران  دره شوری  وکرد  مانند ی هایی از نژادهای نمونهو   دادند که از سایر نژادها متمایز بود ولی دامنه تنوع داخلی بالایی داشت

از از اسب های نژاد عرب ایرانی)اصیل(، لهستانی،  مجزا    به صورت  PCA  در نمودار  تیره عرب مصریهمچنین    هم در بر میگیرد،

 (Badbarin et al., 2022)در مطالعه انجام شده    (Sadeghi et al., 2019) .قرار گرفتندبحرین، عربستان سعودی و تونس  

ها  بندی ژنتیکی منطبق با تیره ها نشان داد هیچ گروهو دندروگرام (PCA) های اصلیآنالیز مولفه که با نشانگر های میکروستلایت  

ها کم و بیشترین تنوع درون گیرند. یعنی تفاوت ژنتیکی بین تیرهها در یک خوشه بزرگ قرار میهمشاهده نشد و تمامی تیر

های عرب خاورمیانه  ، نشان داد تمامی جمعیت PCA های چندمتغیره، مانندتحلیلدر مطالعه دیگری با استفاده از    .جمعیت است

های  خوشه  ا و لهستانیایگآمریکایی، ش  های غربیگیرند، در حالی که جمعیت )سوری، ایرانی، سعودی( در یک خوشه قرار می

PCA   های اصلی   مورد بررسی به کمک آزمون تجزیه به مولفه  تیره هاینمودار پراکنش  .  1شکل 

Figure 1. Scatter plot of the studied families using the principal component analysis test(PCA) 
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پیچیدگی محاسباتی، به   علاوه بر کاهش    pcaاستفاده از    این رویکرد  . (Khanshour, 2013)ددهنجداگانه را تشکیل می

 .ها کمک کردآشکارسازی الگوهای ژنتیکی پنهان میان تیره

 

 

با توجه به این که در این مطالعه از روش های یادگیری ماشین جهت طبقه بندی تیره ها استفاده شد جهت بهبود روند لازم  

و کل نمونه های   خِرساننمونه از تیره  7بود داده های پرتی که باعث خطا در آنالیز ها میشوند را حذف کرد که در نتیجه تعداد 

راس اسب عرب   99شویمان به دلیل تعداد کم نمونه ها از آنالیز های یادگیری ماشین کنار گذاشته شد و به تعداد نمونه ها به  

رسید. به جهت مقایسه نتایج آنالیز های    (   9، کُحیلان:  12، صَغلْاوی:  1۳بِیان:  ع ،  19، حمدانی:  46)خِرسان:  ایران )اصیل( شامل  

از   ریختگیهای  ماتریسانجام شده  نتایج  (Confusion Matrix) درهم  این ماتریس  برای جفت  استفاده شد.  های مختلف را 

دهنده عملکرد مدل در  نشان  ، ماتریسی رسم میکند کهبندییک مدل طبقهاطلاعات  دهند که با استفاده از  ها نشان میجمعیت 

  واقعی  هایبرچسب  دهند ومی  نشان  را  مدل  توسط  شده  بینیپیش  هایبرچسب ماتریس  این  .تشخیص دو جمعیت خاص است

  (1جدول )که اعداد مربوط به ماتریس درهم ریختگی به صورت جدول نمایش داده شد  دهند، می نشان  را( پیش بینی درست  )

مدل    در. اندشده بینیپیش  نادرستی یا درستی به خاص دسته یک در که  دهندمی نشان را هایینمونه جدول تعداداعداد داخل 

RF   درست   1کلاس بندی درست ) کلاس  در    14عدد    ”،عبیان” و “مربوط به نتایج ماتریس درهم ریختگی، تیره های “خرسان

  4درست( به معنی    2در )کلاس    4و عدد    ”خرسان” به درستی به عنوان “خرساننمونه از جمعیت “ 14  ،به این معنی است( که  

)یعنی جایی که   اشتباه قرار گیرد  2یا    1ر بخش کلاس  . اگر عددی د(1جدول  )اندبینی شدهپیشدرست    ”،عبیان“نمونه از تیره  

” و خرسان“  تیره های، در مقایسه    به عنوان مثال  .  مدل است  بینی شده با واقعیت مطابقت ندارد(، نشان دهنده خطایپیش

 درصد   100با دقت پیشبینی  ”  عبیاننمونه از “  4” و  خرسانهای “ موفق به شناسایی تمامی نمونه  RF,SVM”، الگوریتم  عبیان“

عملکرد ضعیف این الگوریتم بود، نتایج این مقایسه نشان    دهندهکه نشاندرصد شد  MLP ۸2و دقت پیشبینی الگوریتم  گردید

 . نمودار ارزش تجمعی  مقادیر مولفه های اصلی 2شکل 

Figure 2. Cumulative value diagram of principal component values 
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در تفکیک تژادهایی که از نظر ژنتیکی   ها  مدل در برخی موارد،  .(1جدول  )است  تیرهتمایز ژنتیکی واضح بین این دو    دهنده

های اشتباه  ”، میزان نمونه عبیان” با “صغلاویشباهت بیشتری دارند، دقت کمتری از خود نشان داد. به عنوان مثال، در مقایسه “

 RF ,SVMبه طوری که در هر سه الگوریتم    افزایش یافت  (1جدول  )درهم ریختگی  ماتریس  جدول نتایج  شده در  بندیطبقه 

,MLP     در    ژاد باشد.نای از نزدیکی ژنتیکی این دو  تواند نشانهکه می  درصد دقت پیشبینی براورد شد  47و    5۳،  52به ترتیب

  ی هارهیت  مانندها  جفت   اکثرنشان داد که    ی درهم ریختگیها سی ماتر  در بخش نتایج   SVMبخش طبقه بندی مربوط به روش 

خطا    درصد و   ۸0ی بالای  با دقت )خرسان، کوهیلان( )حمدانی خرسان( )خرسان صغلاوی( )خرسان عبیان( )حمدانی کوهیلان(  

ها  جفت  برخی ازدر   .(1جدول  )شوندیم کیطور کامل از هم تفکبه  باًیتقر متقابل  صیدر تشخ MLP , RF های کمتر نصبت به  

در مقایسه جفت تیره ها مانند )حمدانی، صغلاوی( )صغلاوی،    SVMای مدل مشهود است به طوری که دقت پیشبینی مدل  خط

درصد شد که باز هم از دو مدل مورد استفاده در این مطالعه بهتر بود که در بررسی نتایج ماتریس    5۳و    59عبیان( به ترتیب  

الگوی نزدیکی بیشتری از لحاظ ژنتیکی به یکدیگر  )صقلاوی، عبیان( )حمدانی صغلاوی(    تیره هاینشان داد که  درهمریختگی  

در تفکیک SVM ها حاکی از عملکرد کلی مطلوب الگوریتم  جمعیتدر تمام زوج  (1جدول  )درهم ریختگیماتریس    . نتایجداشتند

های تکمیلی  ها یا الگوریتمها، تأکید بر لزوم استفاده از ویژگیشده در برخی زوجبندیهای اشتباه طبقهتژادها بود، اما وجود نمونه

اند  شده  یبندطبقه  گریکدی   جایبه  اشتباهاً   ها بین دو تیره صقلاوی و حمدانی بیشتر نمونهمثال،    یبرا برای بهبود دقت مدل دارد.

ا ا  ی ژنتیکیها یژگ یو  ی پوشانهم  ای  کیمورفولوژ  هایشباهتدهنده  نشان  نیو  ت  نیدر    ین نتایج نشان .(1جدول  ) است  رهیدو 

وجود دارد. به    در تفکیک تیره های اسب عرب ایران )اصیل(  ی، هنوز نقاط ابهام قابل توجهیکل   یریپذکیبا وجود تفک  دهد می

 یاما در موارد  کند،یارائه م  یقابل قبول  کیها تفکاکثر جفت   یبرا  با کرنل خطی  SVMآن است که    انگری ما ب  جینتا   ،یطور کل

  یرخطیغ   یهاههست  یبررس  ای   یفیتوص  یرهایبه افزودن متغ  ازی وجود دارد، ن  ها ره یت  نیب  یشتریمشترک ب  یهایژگیو  ا یکه شکل  

ها را  داده ینورون  10  یمخف  هیلا  کیبا استفاده از    ،توانست  MLP  هیچندلا  یعملکرد مدل شبکه عصب  یابی. ارزشودیاحساس م

مشخص   (1جدول  )    درهم ریختگی سیماتر  نتایج   طور که دررائه دهد. همان RF ی در حدقابل قبول  یبندکند و کلاس  کیتفک

)صغلاوی،  مانند    ییهاکلاس  نیچالش مربوط به شباهت ب  نیشتریبوده و ب  ریها متغکلاس  کیدر تفک  SVM  است، دقت مدل

کلاس،    ی هابیاز ترک  یحال، بهبود عملکرد مدل در برخ  نیبوده است. با اصغلاوی(    )حمدانی،   اعبیان( )کوهیلان، عبیان( ی 

  یدیکل  یهایژگیو  یریادگیدر     SVMمناسب    یی تر هستند، نشانگر کاراواضح  شدهک یتفک  یها که داده  یخصوص در مواردبه

 ی بنددسته  یهاو کاهش خطا   ییدر همگرا  یبالا، نقش مهم  یتعداد تکرارهاو    مدل  ماتیتنظتعداد نمونه ها،  ها بوده است.  داده

انجام شد و مقدار آماره آزمون   آزمون فریدمن   میزان معنی داری تفاوت بین مدل ها   ر اساسب  جهت ارزیابی مدل ها  اند. داشته 

test statistic     و مقدار  17.05معادلp-value     است که تفاوت معنا داری بین مدل ها را آشکار کرد و در    0.00019برابر با

نتیجه تفاوت معنی داری بین مدل ها وجود دارد و انتخاب مدل با توجه به نتیجه آزمون فریدمن جهت انجام مطالعات پیشرو  
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با     RFنسبت به دو مدل  0.۸۳با میانگین دقت   SVM مدل  نشان میدهد که  (2جدول  )نتیجه عملکرد مدل ها    اهمیت دارد.

دقت و پایداری کمتری را نسبت به دیگر مدل ها   MLPو مدل  نشان دادرا عملکرد بالا ترین     0.7۳با دقت MLP و 0.75دقت 

در مطالعه ای جهت تفکیک جمعیت های انسانی از روش های یادگیری ارائه کرد.    MLPدقت کمی بهتر از    RFدارد و مدل  

در تفکیک به طور قابل توجهی   و شبکه عصبیSVM کهاستفاده شد ،    بردار پشتیبان و شبکه عصبیماشین تحت نظارت، ماشین  

 (Panahiazar et al., 2015; Fernandéz-Delgado نتایج مطالعات  (Bridges et al., 2011) .بودند  موفقو جداسازی  

et al., 2014 )   های پیچیده و مسائل چندکلاسه عملکرد  توانند در دادههای عصبی چندلایه میحاکی از آن است که شبکه

  یی مرتبط با شناسا  یکیدر مطالعات ژنتو در مطالعه دیگری مشخص شد،    های سنتی داشته باشدبرتری نسبت به برخی مدل

  ی دارد، اما وقت  یتر عملکرد مناسبساده  یپیژنوت  بیو ترک  یکیتنوع ژنت  ییدر شناسا   RFاند که  نشان داده  قاتیتحق  ،ی دام  ینژادها

اند  ارائه داده   یترقیدق  جینتا  MLPمانند   یمصنوع   یعصب  یها بر شبکه  یمبتن یهاروش  شوند،یم  تردهیچیپ   یصفات مورد بررس

(Mrode et al., 2020) . 

 مدل هازوج تیره
بینی مدل برای  پیش

 1کلاس 

 1کلاس 

 درست

 1کلاس 

 اشتباه

بینی مدل برای  پیش

 2کلاس 

 2کلاس 

 درست
 اشتباه 2کلاس 

Khersan vs 
Koheilan 

random forest 
Khersan 

14 0 

Koheilan 
2.7 0.3 

svm 14 0 2.9 0.1 

mlp 12 2 3 0 

Hamdani vs 
Khersan 

random forest 
Hamdani 

0.8 5.2 

Khersan 
14 0 

svm 3.4 2.6 14 0 

mlp 4.7 1.3 13 0.6 

Khersan vs 
Saghlavi 

random forest 
Khersan 

14 0 

Saghlavi 
0.3 3.7 

svm 14 0 3 1 

mlp 13 1.4 3.8 0.2 

Hamdani vs 
Koheilan 

random forest 
Hamdani 

5.8 0.2 

Koheilan 
2.3 0.7 

svm 6 0 2.6 0.4 

mlp 4.1 1.9 2.5 0.5 

Khersan vs Obian 
random forest 

Khersan 
14 0 

Obian 
4 0 

svm 14 0 4 0 

mlp 11 2.6 3.9 0.1 

Obian vs Saghlavi 
random forest 

Obian 
3.6 0.4 

Saghlavi 
0.2 3.8 

svm 3.5 0.5 0.8 3.2 

mlp 1.2 2.88 3 1 

Hamdani vs 
Saghlavi 

random forest 
Hamdani 

4.5 1.5 

Saghlavi 
0.9 3.1 

svm 5.6 0.4 0.3 3.7 

mlp 3 3 2.5 1.5 

Hamdani vs Obian 
random forest 

Hamdani 
5.6 0.4 

Obian 
1.9 2.1 

svm 5.8 0.2 2.4 1.6 

mlp 3.5 2.5 3.3 0.7 

Koheilan vs 
Saghlavi 

random forest 
Koheilan 

2.5 0.5 
Saghlavi 2.4 1.6 

svm 2.7 0.3 3.3 0.7 

mlp 1,7 1.3  3.3 0.7 

Koheilan vs Obian 
random forest 

Koheilan 
1.3 1.7 

Obian 
3.2 0.8 

svm 1.8 1.2 3.5 0.5 

mlp 1.3 1.7 3.2 0.8 

ای های این مطالعه گزینهبرای داده SVM توان نتیجه گرفت که انتخاب مدل، میو با توجه به نتایج آزمون فرید من   در مجموع

از سایر  ها موفقدر تفکیک کلاس SVM نشان داد که  درهم ریختگیهای  ماتریس  نتایج  بررسیو همچنین    تر استبهینه  تر 

 بهتر  MLPاز شبکه ی عصبی  SVM مدل نشان میدهد، هنگامی که با کمبود داده مواجه هستیم ها بوده است. این نتایج مدل

  (RF,SVM,MLPتفکیک زوجی تیره ها با استفاده از روش های یادگیری ماشین ) . 1جدول 
Table 1. Pairwise separation of families using machine learning methods (RF, SVM, MLP) 
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  ژنتیکی  های پیچیدهبا داده SVM های داده و هدف مطالعه باشد، اماانتخاب مدل باید متناسب با ویژگیدر کل    .عمل میکند 

نشان  RF و  SVM ، انحراف معیار کمتری نسبت بهکارایی از نظر  MLP همچنین، مدل.عملکرد برتری از خود نشان داده است

 .های اسب عرب ایرانی در این مطالعه استبندی ژنتیکی تیرهبرای طبقه  SVM داد. این نتایج بیانگر عملکرد برتر مدل

 

 گیری نتیجه

  SVMکه    کند یم   دییتأ  ، یو چه انسان  یچه دام  ،جمعیت  کیژنت  مطالعات ها در  مدل نیحاصل از کاربرد ا  جینتا  ، یبه طور کل

  تردهیچیها پ داده  نیکه روابط ب  یطیدر شرا  MLP  گر،ید  ی. از سوکندیم  تر عملمناسب  ریپذکیتفک  یهایژگیبا و  یهادر داده

  مخصوصا در تفکیک داده های پیچیده ژنتیکی   گریبا دو مدل د   سهیدر مقا   ی دارد اما به دلیل وجود دیتای کم است، دقت بالاتر

  سه یدارد و در مقا  ییکاملاً مشهود کارا  ی هاتر و دادهساده  یها ینیبشیدر پ   شتریب RF . مدل.  قرار گرفته است  یترنییدر رتبه پا 

 قرار گرفته است.  یترنییدر رتبه پا و در تفکیک داده های پیچیده ژنتیکی  SVMبا مدل 

 تشکر و قدردانی 

جهت یاری مهندس امیر حسین حیدری  آقای    شرکت تعاونی میثاق همدان با حمایت های بیدریغ و  زم است ازلادر پایان  

 .، کمال تقدیر و تشکر به عمل آیدپیش برد این مقاله در آزمایشگاه بیوانفورماتیک دانشگاه تهران  در
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