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Abstract 
Analysis of population genetic structure using multilocus data, is generally performed by sequential 

run of the three computer programs, namely STRUCTURE, CLUMPP, and Distruct. The two latter 

programs lack Graphical User Interface (GUI), and the user must manually create inputs and settings 

files, using text editors out of the program environment. A number of facilitating programs have been 

developed, which are online, or dependent on statistical packages such as R. In this paper, after 

reviewing the aims and methods for analyzing the structure of populations using dominant molecular 

marker data, a new computer program, STRUCTUREasy is introduced. This program simplifies the 

analysis procedures, with no need for programing skills. STRUCTUREasy is an open source program 

with a simple user interface, running in Microsoft Office. Its application is for the extraction of Q-

matrices of STRUCTURE and connecting the input files to downstream software, for providing ease 

of use, and more accuracy and pace, in population structure analysis using multilocus markers. This 

program runs in Microsoft Access 2016, and performs well in extracting data and settings between 

STRUCTURE, CLUMPP and Distruct software, for accuracy and pace. 

Keywords: Population Genetics, Structure, Computer Program, CLUMPP, Distruct, STRUCTURE, 

STRUCTUREasy. 
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  معرفي و غالب مولکولي نشانگرهاي با جمعيت ساختار تحليل بر مروري

 STRUCTUREasy جديد افزار نرم
 
 * تهرانی مجیدشریفی

 ایران شهرکرد، شهرکرد، دانشگاه پایه، علوم دانشکده ،شناسی زیست روهگ استادیار

 

 چکيده

استفاده از سه برنامۀ کامپیوتري  ها براساس نشانگرهاي مولکولی عموماً با تحلیل ساختار ژنتیکی جمعیت

STRUCTURE ،CLUMPP  وDistruct شود. دو برنامۀ  طور متوالی انجام می بهCLUMPP  وDistruct  واسط

هاي ورودي و خروجی و تنظیمات  هاي فایل گرافیکی کاربر ندارند و براي اجراي آنها لازم است پژوهشگر ویژگی

طور دستی آماده کند. تاکنون  هاي اصلی به را در خارج از برنامه ها ها و شاخص مربوط به انتخاب الگوریتم

 Rطور آنلاین یا وابسته به پکیج آماري  اند که بیشتر به هاي کمکی مختلفی براي تسهیل کار نوشته شده افزار نرم

انگرهاي مولکولی هاي نش هاي تحلیل ساختار جمعیت با استفاده از داده هستند. در مقالۀ حاضر با مرور اهداف و روش

کند و به آشنایی با زبان  ها را تسریع می که روند تحلیل STRUCTUREasyدامیننت، برنامۀ کامپیوتري جدید 

اجرا در محیط  شکل متن باز و داراي واسط گرافیکی ساده و قابل شود. این برنامه به نویسی نیاز ندارد، معرفی می برنامه

Office Microsoft  هاي  در استخراج ماتریساست. کاربرد آنQ دست و  افزارهاي پایین و اتصال آنها به نرم

کردن سرعت و دقت بیشتر براي تحلیل ساختار ژنتیک جمعیت با استفاده از نشانگرهاي چندلوکوسی است.  فراهم

عملیات شود و تمام تنظیمات و  اجرا می Microsoft Access 2016این برنامۀ کامپیوتري در محیط بانک اطلاعاتی 

را براي افزایش سرعت و دقت انجام  Distructو  STRUCTURE ،CLUMPPافزارهاي  ها بین نرم استخراج داده

 دهد. می

 ،CLUMPP، Distruct، STRUCTURE کامپیوتري، برنامۀ ساختار، جمعیت، ژنتیک کليدي: هاي واژه

STRUCTUREasy. 

 

 .مقدمه

د مانن (dominant)نشانگرهاي چندلوکوسی غالب 

ISSR ،AFLPs ،IRAP ،REMAP  وRAPDs 

اند.  هاي تنوع ژنتیکی ابزارهاي مولکولی رایج در مطالعه

بندي افراد  هاي نشانگرهاي مولکولی براي گروه داده

هاي چندمتغیره  ها با استفاده از تحلیل جمعیت در خوشه

افزارهایی مانند  و نرم (Clustering)بندي  از نوع خوشه

NTSYSpc (Rohlf, 2000) هاي  روند. داده به کار می

مولکولی براي بررسی توزیع تنوع ژنتیکی درون و بین 

در  AMOVAها با استفاده از تحلیل  جمعیت
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نیز کاربرد  Arlequinو  GenAlExافزارهایی مانند  نرم

 Excoffier et al., 2005; Peakall and)دارند

Smouse, 2006)تر شامل آزمودن  هاي عمیق . تحلیل

هاي ژنتیکی، سیستم زادآوري جمعیت، میزان  مدل

ها و تعیین ساختار ژنتیکی آنها  ها بین جمعیت تبادل آلل

و بررسی منشأ ژنتیکی افراد جمعیت از تعدادي خوشه 

(K) افزار  است. تحلیل ساختار ژنتیکی جمعیت با نرم

STRUCTURE (؛ هرچند 1شود )شکل  انجام می

ن نوع تحلیل وجود افزارهاي دیگري نیز براي ای نرم

 ,.Pritchard et al., 2000; Falush et al)دارند 

(2007; Hubisz et al., 2009 ساختار ژنتیکی .

هاي  ها در تفسیر الگوهاي تنوع کنونی و بررسی جمعیت

 ,.Rosenberg et al., 2002; Whitfield et al)تکاملی 

و بررسی مرزهاي ژنتیکی جمعیت و میزان تبادل  2006)

هاي مختلف ژنتیک حفاظت و  ها در زمینه آلل

 ,.Manel et al)شناسی مولکولی کاربرد دارد بوم

(2005; Gompert and Buerkle, 2013 تحلیل .

STRUCTUREبندي بر پایۀ مدل  ، یک روش خوشه

بار،  ژنتیکی و نشانگرهاي مستقل است که نخستین

Pritchard  و همکاران آن را به کار گرفتند وFalush  و

 STRUCTUREمکاران آن را گسترش دادند. تحلیل ه

 (bayesian)هاي آماري موسوم به بایزین  از روش

هاي بایزین، مقادیر احتمال پیشین  کند؛ روش استفاده می

از  هاي بهینه، پیش ها را بر اساس حدس یا توزیع داده

ها تخصیص  آزمایش یا مشاهده به رخدادها یا شاخص

هاي بیشتر مرتباً آنها  یا مشاهدهاز آزمایش  دهند و پس می

 Pritchard et al., 2000; Falush)کنند  را تصحیح می

et al., 2003, 2007) در تحلیل .STRUCTURE ،

هاي  نظر از تعلق آنها به جمعیت ها )افراد( صرف نمونه

در  (unsupervised)طور بدون ناظر  جغرافیایی به

ندي ب دسته (K)تعدادي خوشه یا جمعیت ژنتیکی 

هاي جغرافیایی  شوند. تمایز مفهوم جمعیت می

 هاي ژنتیکی  فرض( و جمعیت هاي پیش )جمعیت

 هاي مولکولی( اهمیت دارد. )بر اساس نتایج تحلیل داده
 

 
و  PCR ،5با . استخراج مادۀ وراثتی و تکثیر نشانگرها 4و  3هاي طبیعی،  آوري نمونه از جمعیت . جمع2و  1هاي ژنتیکی؛  تحلیل داده -1شکل 

 اي . تحلیل خوشه9. تحلیل ساختار ژنتیکی جمعیت، 8. تجزیه واریانس مولکولی، 7ها،  . تفکیک باندها با الکتروفورز و تشکیل ماتریس داده6
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هاي طبیعی با  تحلیل ساختار ژنتیکی جمعیت

، STRUCTUREافزار  کارگیري متوالی سه نرم به

CLUMPP  وDistruct  شود.  ام میانج (2)مطابق شکل

 (2)در شکل  Structure Harvesterافزار آنلاین  نرم

با استفاده از روش  (K)ها  براي تعیین تعداد خوشه

Evanno رود به کار می(Evanno et al., 2005; Earl, 

افزارها و ارتباط  . در مقالۀ حاضر، کاربرد این نرم(2012

 آنها مرور شده است.
 

 
 Distructو  STRUCTURE ،CLUMPPافزارهاي  ساختار با استفاده از نرم نمودار مراحل تحلیل -2شکل 

 

 .STRUCTUREافزار  نرم

، هر فرد جمعیت، یک STRUCTUREدر تحلیل 

یافته از تعدادي خوشه )جمعیت  ترکیب ژنتیکی منشأ

منظور تعیین تعداد  شود. به ( در نظر گرفته میKژنتیکی، 

در تحلیل  K، مقادیر مختلف (K)ها  بهینۀ خوشه

STRUCTURE  آزموده و هر بار، میزان تعلق هر فرد

در  Kها بررسی و این مقادیر مختلف  به هریک از خوشه

هاي ژنتیکی مختلف آزموده  تکرارهاي مستقل با مدل

گیرند. فایل  ها وقت شوند؛ درنتیجه، این نوع تحلیل می

، فایل STRUCTUREافزار  ماتریس دادۀ ورودي به نرم

هاي مختلف  ایست که در آن، ستون ساده (text)متنی 

شوند. در سطر اول، دو ستون  جدا می Tabها با  داده

هاي هومولوگ(  ها )در اینجا، باند خالی و سپس نام آلل

شود. از سطر دوم تا آخر ماتریس، هر سطر  آورده می

شود که در آن، ستون اول براي  به یک نمونه مربوط می

اي شمارۀ جمعیت جغرافیایی و نام نمونه، ستون دوم بر

هاي بعدي شامل مقادیر یک یا صفرند که  ستون

ها به کار  دادن حضور یا غیاب آلل ترتیب براي نشان به

، (3)شده در شکل  روند. ماتریس کوچک ارائه می

نمونۀ جمعیتی متعلق به چهار جمعیت  10مثالی براي 

 آلل است. 20جغرافیایی و حضور و غیاب 
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 STRUCTUREافزار  رمت ماتریس ورودي نرمف -3شکل 

 

(، A، 4)شکل  STRUCTUREاز اجراي برنامۀ  پس

شود؛ سپس نام  ایجاد می Aaپروژۀ جدیدي با فرمان 

هاي  ها و تعداد افراد )نمونه پروژه، مسیر پوشه، فایل داده

ها وارد  ها و تعداد آلل جمعیتی(، سطح پلوئیدي داده

راي نشانگرهاي دامیننت، (؛ بCو  B، 4شوند )شکل  می

شود. چنانچه  در نظر گرفته می 1ها  سطح پلوئیدي داده

ها باشد،  ها شامل نام آلل سطر اول ماتریس ورودي داده

تیک زده شود  Row of Marker Namesباید گزینۀ 

(، چنانچه ستون اول ماتریس ورودي D، 4)شکل 

 Individual IDها باشد، گزینۀ  ها شامل نام نمونه داده

for each individual  و چنانچه ستون دوم ماتریس

ها شامل شمارۀ جمعیت جغرافیایی )منشأ   ورودي داده

 Putative populationها( باشد، باید گزینۀ  نمونه

origin of each individual  تیک زده شود 

 (.E، 4)شکل 

شود، شامل  این شکل تعریف می  اي که به پروژه

است؛ با  (Parameter Set)چند مجموعه شاخص 

توان چند مجموعه  ( می4)شکل  Abاستفاده از فرمان 

شاخص در هر پروژه ایجاد کرد. هر تحلیل با استفاده از 

شود  اجرا می (Parameter Set)یک مجموعه شاخص 

، تعداد تکرار (Burnin period)ران  که شامل طول پیش

( F، 4در شکل  MCMC Repsهاي مارکوف ) زنجیره

در شکل  Ancestry Modelتعیین مدل توارث )برگۀ و 

4 ،Fیا بیشتر( عموماً  10000ران ) ( است. طول پیش

یا بیشتر( است  100000) MCMCکمتر از تعداد تکرار 

زادگیر،  هاي برون و مدل توارث براي گونه

Admixture Model زادگیر،  هاي درون و براي گونه

No Admixture Model  شاخص است. هر مجموعه

( و براي هر G، 4شود )شکل  با یک نام ذخیره می

را آزمود و  Kمجموعه شاخص می توان مقادیر مختلف 

این فرایند را به دفعات )تکرارهاي مستقل( تکرار کرد. 

تحلیل با انتخاب یک مجموعه شاخص و اجراي فرمان 

Ac  شود؛ تحلیل با واردکردن  انجام می (4)در شکل

رایندي آماري که هزاران بار آغاز و در ف Kمقدار 

هاي  تکرارشونده است، ضریب تعلق هر فرد به خوشه

شود. هر تحلیل باید چند  ( محاسبه میKتا  1مختلف )

شده براي تحلیل  ( تکرار شود. مدل انتخابRبار )

STRUCTURE  برگۀ(Ancestry Model  4در شکل ،

Fطور مخلوط ) ها را به  ( منشأ ژنتیکی نمونهadmixture :

 هاي مختلف( و یا غیرمخلوط  از منشأ جمعیت

(no admixtureفرض می )کند  : از یک جمعیت

(Pritchard et al., 2000)هاي  ؛ ازآنجاکه الگوریتم

هاي تصادفی کار  سازي تحلیل با استفاده از شبیه

کنند، نتایج دقیقاً یکسانی در اجراهاي مختلف تولید  می

 شوند. نمی
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براي هر ماتریس  STRUCTUREنتایج تحلیل 

 Resultsهاي متعدد در پوشۀ  شکل فایل ورودي به

)براي  Qشوند و هر فایل حاوي دو ماتریس  ذخیره می

، Qها و افراد جمعیتی( است. هر ماتریس  جمعیت

است که ضرایب عضویت افراد  C×Kماتریسی به ابعاد 

تعداد  Cکند؛  ( را ذخیره میKتا  1ها )خوشۀ  در خوشه

اتریس )تعداد افراد جمعیت یا تعداد سطرهاي م

ها(  هاي ماتریس )خوشه تعداد ستون Kها( و  جمعیت

است؛ براي  1است. در هر سطر، جمع مقادیر مؤلفه برابر 

نمونه، تحلیل مدل ژنتیکی روي ماتریس ورودي در 

STRUCTURE  با آزمودنK=2  تاK=10  و هریک با

فراد و براي ا Qماتریس  90، (R=5)تکرار مستقل  5

فایل خروجی ذخیره  45کند که در  ها ایجاد می جمعیت

 K: براي تعیین مقدار بهینۀ 1ها،  شوند؛ از این ماتریس می

: براي تعیین ضریب 2ها( و  )تعداد صحیح خوشه

شود.  ( استفاده میKتا  1عضویت هر فرد در هر خوشه )

و  Evannoبه روش  (K)ها  تعیین تعداد صحیح خوشه

ها با استفاده از  ها در خوشه ژنتیکی نمونهبندي  گروه

( در Rصحیح )به تعداد  Kمتناظر با  Qهاي  ماتریس

 شود. انجام می CLUMPPافزار  نرم

 
 STRUCTUREافزار  مراحل اجراي نرم -4شکل 

 

 .(K)ها  تعيين تعداد خوشه

هاي  ها )جمعیت دهندۀ تعداد خوشه نشان Kمقدار 

هاي  تعداد جمعیتژنتیکی( است و ضرورتاً با 

 Kجغرافیایی برابر نیست. تشخیص مقدار صحیح )بهینه( 

براي هر ماتریس ورودي با استفاده از مقادیر 

و  (LnPD)و محاسبۀ احتمال بیشینه  Qهاي  ماتریس

آید  ( به دست میEvanno)روش  Kمقدار دلتاي 

(Evanno et al., 2005)ها و  . اطلاعات لازم در سطر

افزار  هاي خروجی نرم در فایل Qهاي  هاي ماتریس ستون

STRUCTURE افزار آنلاین   گیرند. نرم قرار می

Structure Harvester  به آدرس اینترنتی(
http://taylor0.biology.ucla.edu/structureHarves

terشود  ها استفاده می ( براي این محاسبه(Earl, 2012) .

حاصل از تحلیل  Resultsمحتویات پوشۀ 

STRUCTURE شکل فایل  باید بهZIP  فشرده و در

آپلود شوند؛ این  Structure Harvesterافزار  سایت نرم
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K (K=mean(|L"(K)|)/sd(L(K))Δ )افزار دلتاي  نرم

 Kرا محاسبه و نمودار آن را براي مقادیر مختلف 

 Qهاي  رسم و ماتریس STRUCTUREشده در  آزموده

ا استخراج ر CLUMPPافزار  نیاز نرم ورودي مورد

 ,Jakobsson and Rosenberg, 2007a)کند  می

2007b) نمودار دلتاي .K  برازش مشخصی را در مقدار

اي از نمودار دلتاي  دهد. نمونه نشان می Kصحیح )بهینه( 

K  که مقدار بهینۀK=3 (5)دهد، در شکل  را نشان می 

 ارائه شده است.

 

 
هندۀ برازش منحنی در د نشان Kاي از نمودار دلتاي  نمونه -5شکل 

 Structureافزار  سایت نرم اي از وب ؛ نمونهK=3مقدار بهینۀ 

Harvester 

 

: بازآرايي و تحليل CLUMPPافزار  نرم

 .Qهاي  ماتريس

در  (R)حاصل از اجراهاي مستقل  Qهاي  ماتریس

افزار دیگري به نام  باید در نرم Kمقدار بهینۀ 

CLUMPP  بازآرایی(permutation)  تحلیل شوند و

(، STRUCTUREتا از نتایج تقریباً برابر )حاصل از 

 Jakobsson and)ماتریس بهینۀ واحد به دست آید 

(Rosenberg, 2007a, 2017b در این تحلیل، از .R 

 Rبراي استخراج  STRUCTUREفایل خروجی 

بهینه استفاده  Kها( متعلق به  )افراد یا جمعیت Qماتریس 

 STRUCTUREهاي  از فایل Qهاي  شود. ماتریس می

)براي  popfile.استخراج و در دو فایل با پسوندهاي 

)براي  indfile.ها( و  جمعیت Qهاي  ماتریس

شوند؛ سپس ستون  ها( ترکیب می نمونه Qهاي  ماتریس

( به indfile.افراد )در فایل با پسوند  Qهاي  دوم ماتریس

 شود. ها( تبدیل می اعداد )شناسۀ نمونه

 Rحاصل از  Qهاي  ، ماتریسCLUMPPزار اف نرم

را بازآرایی  STRUCTUREافزار  تکرار در نرم

(permutation) کند و تطبیق نزدیکی از  و تحلیل میR 

افزار از دو فایل  آورد. این نرم تکرار موجود به دست می

( و یک فایل تنظیمات به popfileو  indfileورودي )

 ,.Pritchard et al)کند  استفاده می paramfileنام 

(2000; Jakobsson and Rosenberg, 2007b فایل .

شامل اطلاعات مربوط به نوع  (paramfile)تنظیمات 

هاي  ها(، نام فایل ماتریس ورودي )افراد/جمعیت

ها، تعداد تکرارها، نوع  ورودي، تعداد افراد یا جمعیت

شده براي محاسبه و نام فایل خروجی  الگوریتم استفاده

واسط گرافیکی  CLUMPPافزار  (. نرم1)جدول است 

ندارد. با قراردادن دو فایل ورودي و یک  (GUI)کاربر 

و اجراي این  CLUMPPفایل تنظیمات در پوشۀ برنامۀ 

 Qهاي  شکل دو فایل خروجی )ماتریس برنامه، نتایج به

شوند. این تحلیل نیز  شده( ذخیره می جدید بازآرایی

 ر است.گی وقت STRUCTUREمانند 
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 (paramfile)فایل  CLUMPPافزار  تنظیمات نرم -1جدول 

DATATYPE  تعیین نوع ماتریسQ  ،ها( : جمعیت1)صفر: افراد جمعیت 

INDFILE  نام فایل ورودي حاويR  ماتریسQ براي افراد جمعیت 

POPFILE  نام فایل ورودي حاويR  ماتریسQ ها براي جمعیت 

OUTFILE اوي ماتریس نام فایل خروجی حQ شده بازآرایی 

MISCFILE شده در تحلیل هاي استفاده نام فایل خروجی براي گزارش شاخص 

K ها تعداد خوشه 

C بر اساس  هاي جمعیتی یا تعداد جمعیت تعداد نمونه( هاDATATYPE) 

R  تعداد تکرارهاي مستقل در تحلیلSTRUCTURE 

M الگوریتم استفاده ( 1شده .full search ،2 .Greedy ،3 .LargeKGreedy) 

W بله(1دهی بر اساس تعداد نمونه در هر جمعیت )صفر: نه،  وزن : 

S نوع ضریب شباهت استفاده ( 1شده :G ،2 :G') 

GREEDY_OPTION 

کند  هاي حاصل از اجراهاي مستقل را به تحلیل تعیین می باشد، ترتیب ورود ماتریس 3یا  2برابر  Mاگر مقدار 

: تعداد مشخصی ترتیب اجراي مستقل 2هاي ممکن براي اجراهاي مستقل آزموده شوند،  ترتیب: همۀ 1)

 permutationfileشده توسط پژوهشگردر فایل  هاي ورودي تعیین : ترتیب3طور تصادفی آزموده شوند،  به

 آزموده شوند(

REPEATS 

باشد،  2برابر  GreedyOptionاگر (؛ permutationهاي ورودي براي اجراهاي مستقل )تکرار  تعداد ترتیب

REPEAT  عدد دلخواهیست، اگرGreedyOption  باشد،  3برابرREPEAT  برابر سطرهاي فایل

permutationfile  است، اگرGreedyOption  باشد، مقدار  1برابرREPEAT شود. نادیده گرفته می 

PERMUTATIONFILE  نام فایل ماتریسpermutationfile وقتی ،GreedyOption  باشد. 3برابر 

PRINT_PERMUTED_DATA 

 : 1هاي خروجی؛ صفر: ذخیره نشوند،  شده در فایل هاي بازآرایی شده با ستون استفاده Qهاي  ذخیرۀ ماتریس

 : هر ماتریس در یک فایل خروجی ذخیره شود.2در یک فایل ذخیره شوند، 

PERMUTED_DATAFILE 

باشد. اگر  1، وقتی مقدار آن برابر PRINT_PERMUTED_DATAنام فایل خروجی براي 

PRINT_PERMUTED_DATA  شود. باشد، از پسوندهاي عددي در انتهاي نام فایل استفاده می 2برابر 

PRINT_EVERY_PERM 

 در فایل خروجی؛ صفر: ذخیره نشود، 'Hیا  Hو مقادیر  Qهاي  هاي ماتریس ذخیرۀ هر بازآرایی در ستون

 ر صورت ذخیره، فایل خروجی بسیار بزرگی تولید خواهد شد.: ذخیره شود. توجه: د1

EVERY_PERMFILE  نام فایل خروجی برايPRINT_EVERY_PERM 

PRINT_RANDOM_INPUTORDER 

هاي ورودي تصادفی  ، همۀ ترتیب1باشد، با قراردادن این تنظیم برابر  2برابر  GREEDY_OPTIONاگر 

هاي ورودي ذخیره  د. اگر این تنظیم برابر صفر باشد، ترتیبشون اجراهاي مستقل در خروجی ذخیره می

 شوند. نمی

RANDOM_INPUTORDERFILE  نام فایل خروجی برايPRINT_RANDOM_INPUTORDER 

OVERRIDE_WARNINGS نمایش داده شوند. 1وتحلیل؛ نمایش داده نشوند،  نمایش هشدارهاي غیرضروري در زمان اجراي تجزیه 

ORDER_BY_RUN 

از میان  (r)مشخصی  Qشدۀ حاصل همانند ترتیب آنها در ماتریس  بازآرایی Qها در ماتریس  تیب خوشهتر

ها مشابه  باشد، ترتیب خوشه M=1باشد. اگر این تنظیم برابر صفر قرار داده شود، وقتی  (R)تکرارهاي مستقل 

تیب نخستین اجراي ورودي به ها مشابه تر باشد، ترتیب خوشه 3یا  2برابر  Mخواهد بود و اگر  1اجراي 

CLUMPP ها مشابه ترتیب آنها در یکی از اجراهاي  خواهد بود. اگر این تنظیم برابر صفر نباشد، ترتیب خوشه

هاي ورودي  هاي مختلف که از ترتیب شده توسط کاربر خواهد بود. این تنظیم براي مقایسۀ خروجی تعیین

 شوند، کاربرد دارد. مختلف حاصل می



 

 

 1397و ششم، پاییزسی ، شماره همدسال و بیوسیستماتیک، تاکسونومی   42

 

 

 

 

 

 .: ترسيم نتايجDistructفزار ا نرم

با استفاده از برنامۀ رسام به  CLUMPPنتایج تحلیل 

شوند؛ این برنامه نیز  به نمودار تبدیل می Distructنام 

هاي ترسیم با  واسط گرافیکی کاربر ندارد. شاخص

Distruct  باید در فایل تنظیمات به نامdrawparams 

هاي ورودي  فایل(. با قراردادن 2تعریف شوند )جدول 

( و یک فایل تنظیمات به نام CLUMPPهاي  )خروجی

drawparams  در پوشۀ برنامۀDistruct  و اجراي

شکل نمودار در فایلی با فرمت   برنامه، نتیجه به

postscript  داراي پسوند فایل(.PSذخیره می )  .شود

یا  Adobe distillerافزار  تواند با نرم این فرمت فایل می

Adobe Photoshop  تبدیل  و ... به فرمت گرافیکی

 .(Rosenberg, 2004)شود 

 (drawparams)فایل  Distructفزار  تنظیمات نرم -2جدول 

#define INFILE_POPQ  نام فایل ورودي براي ماتریسQ ها جمعیت 

#define INFILE_INDIVQ  نام فایل ورودي براي ماتریسQ افراد جمعیت 

#define INFILE_LABEL_BELOW نام فایل ورودي براي عناوین زیر نمودار 

#define INFILE_LABEL_ATOP نام فایل ورودي براي عناوین بالاي نمودار 

#define INFILE_CLUST_PERM ها و رنگ آنها )اختیاري( نام فایل ورودي بازآرایی خوشه 

#define OUTFILE  نام فایل خروجی با فرمتPostScript 

#define K ها تعداد خوشه 

#define NUMPOPS هاي جغرافیایی تعداد جمعیت 

#define NUMINDS تعداد افراد جمعیتی 

#define PRINT_INDIVS شدن افراد جمعیت در نمودار چاپ 

#define PRINT_LABEL_ATOP شدن عناوین در بالاي نمودار چاپ 

#define PRINT_LABEL_BELOW ارشدن عناوین در زیر نمود چاپ 

#define PRINT_SEP ها در نمودار شدن خطوط جداکنندۀ افراد یا جمعیت چاپ 

#define FONTHEIGHT تنظیم ارتفاع فونت 

#define DIST_ABOVE فاصلۀ عناوین بالا از بالاي نمودار 

#define DIST_BELOW فاصلۀ عناوین زیر از زیر نمودار 

#define BOXHEIGHT ارتفاع نمودار 

#define INDIVWIDTH عرض نمودار 

#define ORIENTATION جهت صفحه در چاپ 

#define XORIGIN فاصلۀ افقی نمودار از حاشیۀ چپ صفحه 

#define YORIGIN فاصلۀ عمودي نمودار از حاشیۀ بالاي صفحه 

#define XSCALE هاي افقی مقیاس پیکسل 

#define YSCALE هاي عمودي مقیاس پیکسل 

#define ANGLE_LABEL_ATOP زاویۀ چاپ عناوین بالا 

#define ANGLE_LABEL_BELOW زاویۀ چاپ عناوین زیر 
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#define LINEWIDTH_RIM ضخامت خطوط حاشیه 

#define LINEWIDTH_SEP ها ضخامت خطوط جداکنندۀ جمعیت 

#define LINEWIDTH_IND ضخامت خطوط جداکنندۀ افراد جمعیت 

#define GRAYSCALE خاکستري چاپ طیف 

#define ECHO_DATA ها نمایش داده 

#define REPRINT_DATA ها همراه با نمودار  چاپ داده 

#define PRINT_INFILE_NAME چاپ نام فایل ورودي 

#define PRINT_COLOR_BREWER انتخاب پالت رنگ 

 

 .STRUCTUREasyافزار  نرم

هاي  شکل ماتریس به STRUCTUREنتایج تحلیل 

Q شوند که  هاي خروجی متعددي ذخیره می ایلدر ف

هاي مختلف  استفاده از آنها را براي پژوهشگران زمینه

دست  افزارهاي پایین کند. نرم شناسی دشوار می زیست

رابط گرافیکی ندارند و  Distructو  CLUMPPمانند 

گیر و  هاي ورودي آنها با فرمت صحیح، وقت تهیۀ فایل

افزارهاي کمکی متعددي  مکه، نر طوري دشوار است؛ به

هاي  ها و اجراي برنامه هاي ماتریس براي استخراج داده

CLUMPP  وDistruct افزار  اند. نرم ارائه شده

عملیات  STRUCTURE Harvesterوب  تحت

صحیح را انجام  Kها و محاسبۀ  استخراج ماتریس

 CLUMPAK. برنامۀ کامپیوتري (Earl, 2012)دهد  می

در دامنۀ  (clumpak.tau.ac.il)سایت آن  که وب

اینترنتی فلسطین اشغالی قرار دارد، واسط گرافیکی براي 

 Kopelman et)دهد  ارائه می STRUCTUREتحلیل 

al., 2015)افزار  . نرمSTRUCTURE PLOT  یک

پکیج آماري  وب و یک نسخۀ عادي تحت نسخۀ تحت

R  براي ترسیم نتایج تحلیلCLUMPP  دارد که مستلزم

است  Rافزاري  یادگیري مقدمات پکیج نرمنصب و 

(Team, 2013; Ramasamy et al., 2014) براي .

شناسی  هاي بیوسیستماتیک و زیست پژوهشگران زمینه

هاي نشانگرهاي مولکولی را در سطح  حفاظت که داده

کنند، تحلیل کامل ساختار  هاي طبیعی تولید می جمعیت

کن است مم Distructو  CLUMPPژنتیکی جمعیت با 

هاي متعددي  که، مطالعه طوري تا حدي دشوار باشد؛ به

 STRUCTUREرا می توان یافت که به نتایج تحلیل 

 اند. بسنده کرده

از مرور روند تحلیل ساختار  در مقالۀ حاضر پس

(، برنامۀ 2شده در شکل  ژنتیکی جمعیت )خلاصه

هاي  که انجام تحلیل STRUCTUREasyکامپیوتري 

CLUMPP  وDistruct  را با یک واسط گرافیکی

شود. برنامۀ کامپیوتري  کند، معرفی و ارائه می تسهیل می

STRUCTUREasy  به زبانVisual Basic for 

Applications  نوشته شده است و در محیط بانک

)از اجزاي  Microsoft Access 2016اطلاعاتی 

Microsoft Officeشود. این برنامۀ  ( اجرا می

ها و افراد را براي  جمعیت Qهاي  تریسکامپیوتري، ما

استخراج و به فرمت فایل ورودي  Kمقادیر مختلف 

تبدیل و دو فایل تنظیمات  CLUMPPافزار  نرم

paramfile  وdrawparams  را برايCLUMPP  و

Distruct رو، اجراي فوري این  کند؛ ازاین ایجاد می

ایل ها و تهیۀ ف ها بدون نیاز به استخراج داده برنامه

منظور استفاده از  شود. به تنظیمات میسر می
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STRUCTUREasyافزارهاي  ، نرمCLUMPP  و

Distruct  باید در پوشۀ برنامه قرار داشته باشند. نسخۀ

 STRUCTUREasyافزارها در برنامۀ  رایگان این نرم

شکل بانک  توان آن را به ضمیمه شده است و می

اطلاعاتی از آدرس اینترنتی 
https://www.sku.ac.ir/File/26407/STRUCTUR

Easy یا از طریق مکاتبه با  )یا صفحۀ اینترنتی این مقاله

 کرد. دریافت( این مقاله ۀنویسند

را با داشتن نتایج تحلیل  STRUCTUREasyبرنامۀ 

STRUCTURE  به تعدادR  تکرار مستقل برايK  بهینه

تنها یک پنجره  STRUCTUREasyاجرا کنید. برنامۀ 

را  Kو مقدار  Aنام پروژه را در کادر (؛ 6)شکل  دارد

را کلیک و  Cوارد کنید و سپس دکمۀ  Bدر کادر 

را انتخاب  STRUCTURE (Results)پوشۀ نتایج 

شامل نوع  CLUMPPکنید. تنظیمات اصلی برنامۀ 

و ضریب شباهت  (W)دهی  ، وزن(M)الگوریتم محاسبه 

(S) راه با فرض براي محاسبۀ سریع هم طور پیش به

اند.  ارائه شده 'Gدهی و استفاده از ضریب شباهت  وزن

 2فرض برابر  طور پیش به (M)الگوریتم محاسبه 

(Greedy) رو، مقدار  است؛ ازاینGreedy_Option 

قرار داده شده است.  1000همراه با تعداد تکرار  2برابر 

هاي  در صورت تمایل تنظیمات را تغییر دهید؛ برچسب

ها  فرض در لیست طور پیش نمودار نهایی به بالا و پایین

F  وG اند؛ با دو بارکلیک روي هر  قرار داده شده

آن را  Hعنوان، آن را تغییر دهید و در پایان، با فرمان 

هاي بالا و پایین  برچسب Iو  Hهاي  ذخیره کنید. فرمان

ذخیره  Distructهاي ورودي برنامۀ  نمودار را در فایل

را در لیست  Fعناوین لیست  Jند. فرمان کن یا بازیابی می

G 1از اعمال تنظیمات، فرمان  کند. پس کپی می 

(CLUMPP for inds)  را در بخشK  و سپس برنامۀ

CLUMPP  را با دو بار کلیک در پوشۀ برنامه اجرا

را در  (CLUMPP for pops) 2ازآن، فرمان  کنید؛ پس

ر را با دو بار کلیک د CLUMPPو برنامۀ  Kبخش 

منظور ترسیم نتایج تحلیل  پوشۀ برنامه اجرا کنید. به

CLUMPP 3، فرمان (Distruct for inds)  را در بخش

K  و سپس برنامۀDistruct  را با دو بار کلیک در پوشۀ

 (Distruct for pops) 4برنامه اجرا کنید؛ سپس، فرمان 

را با دو بار  Distructازآن، برنامۀ  و پس Kرا در بخش 

شکل دو فایل  در پوشۀ برنامه اجرا کنید. نتیجه بهکلیک 

postscript  با نام پروژه و پسوندPS  ذخیره و باAdobe 

Distiller  یاAdobe Photoshop  به فرمت گرافیکی

 شود. تبدیل می

ها را  سرعت تحلیل STRUCTUREasyاستفاده از 

هاي بیشتر در زمان  دهد و امکان انجام تحلیل افزایش می

و با حفظ تمرکز روي عملیات اصلی بدون اتلاف کمتر 

ها و تهیۀ فایل تنظیمات  وقت براي استخراج داده

افزار تمام تنظیمات و  کند. این نرم ها را میسر می برنامه

را  Distructو  CLUMPPافزارهاي  هاي نرم پیچیدگی

دهد؛ تمام  شکل ساده در اختیار پژوهشگر قرار می به

 Distructو  CLUMPPهاي  امهتنظیمات مربوط به برن

( قرار دارند و مقادیر 6هاي مربوطه )شکل  در زیربخش

شوند. برنامۀ  بازنشانی می Eو  Dهاي  فرض با فرمان پیش

اي طراحی شده  گونه به STRUCTUREasyکامپیوتري 

( آغاز Aهاي خروجی با نام پروژه )کادر  است که فایل

ي حاصل از هر ها رو، فایل ( و ازاین3شوند )جدول  می

شوند  ها رونویسی نمی ند، فایلهست تشخیص پروژه قابل

 شوند. استفاده می آسانی  افزارهاي دیگر به و در نرم
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 SRTUCTUREasyبرنامۀ کامپیوتري  -6شکل 

 

براي نام پروژه )کادر  ABCDبا فرض استفاده از نام 

A  (3)شده در جدول  داده هاي نشان (، فایل6در شکل 

شوند؛  ایجاد می STRUCTUREasyشۀ برنامۀ در پو

پوشۀ حاوي  STRUCTUREasy ،6همراه با برنامۀ 

روي  STRUCTUREحاصل از تحلیل  Qهاي  ماتریس

شکل صفر و یک(  )کدشده به ISSRو  SSRهاي  داده

ها براي اجراي آزمایشی برنامه و  اند؛ این نمونه ارائه شده

تایج حاصل از شوند. نمودارها و ن آموزش استفاده می

 اند. ها در مقالۀ حاضر آورده نشده این نمونه

 براي نام پروژه ABCDبا فرض استفاده از نام  STRUCTUREasyافزار  هاي خروجی حاصل از اجراي نرم فایل -3جدول 

 توضيحات نام فايل 

1 ABCD.indfile 
صحیح که از پوشۀ نتایج  K افراد جمعیتی براي Qماتریس  R؛ حاوي تعداد CLUMPPفایل ورودي براي 

STRUCTURE اند. استخراج شده 

2 ABCD.popfile 
صحیح که از پوشۀ نتایج  Kها براي  جمعیت Qماتریس  R؛ حاوي تعداد CLUMPPفایل ورودي براي 

STRUCTURE اند. استخراج شده 

3 paramfile 
مرتباً تغییر  6از شکل  K در بخش 2و  1؛ محتواي این فایل با اجراي فرمان CLUMPPفایل تنظیمات 

 در آن قرار داده شود. ABCD.popfileیا  ABCD.indfileکند تا تنظیمات لازم براي تحلیل فایل  می

4 ABCD_ind.txt  فایل خروجیCLUMMP  حاصل از تحلیل فایلABCD.indfile 

5 ABCD_pop.txt  فایل خروجیCLUMMP  حاصل از تحلیل فایلABCD.popfile 

6 drawparams 
یابد تا  تغییر می 6از شکل  Kدر بخش  4و  3؛ محتواي این فایل با اجراي فرمان Distructفایل تنظیمات 

 در آن قرار داده شود. ABCD_pop.txtیا  ABCD_ind.txtتنظیمات لازم براي تحلیل فایل 

7 ABCD_lbl_Atop.txt 
شود و از درون  ایجاد می STRUCTUREasyهاي بالاي نمودار؛ این فایل توسط برنامۀ  فایل برچسب

 شود. برنامه، ویرایش، ذخیره و بازیابی می

8 ABCD_lbl_Below.txt 
شود و از درون برنامه،  ایجاد می STRUCTUREasyهاي زیر نمودار؛ این فایل توسط برنامۀ  فایل برچسب

 شود. ویرایش، ذخیره و بازیابی می
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 بندي جمع

با استخراج  STRUCTUREasyبرنامۀ کامپیوتري 

افزارهاي  و ایجاد فایل تنظیمات نرم Qهاي  ماتریس

طور خودکار، سهولت، سرعت و دقت  دست به پایین

، STRUCTUREافزارهاي  بیشتري را در استفاده از نرم

CLUMPP  وDistruct  براي انجام تحلیل کامل ساختار

کند؛ با استفاده از این برنامه و انتخاب  جمعیت فراهم می

تر، سرعت انجام  هاي سریع ت مربوط به الگوریتمتنظیما

یابد و با حفظ  هاي مقدماتی و آزمایشی افزایش می تحلیل

تمرکز پژوهشگر روي عملیات اصلی بدون نیاز به 

هاي  ها، تحلیل ها و تایپ تنظیمات برنامه استخراج داده

 شوند. فایل ویدئو مقایسه می کمتر میسر و قابل بیشتر در زمان
www.sku.ac.ir/File/26412/STRUCTUREasyVi

deo هاي خام  دهد که ماتریس داده اي را نشان می نمونه

شکل  که به SSRلوکوس  40نمونۀ جمعیتی و  72

تحلیل  STRUCTUREافزار  اند، با نرم دامیننت کد شده

تحلیل  STRUCTUREasyاند و برنامۀ  شده

ها و  سازي فایل حاصل را با آماده Qهاي  ماتریس

دهد. این  تکرار انجام می 1200و  M=2تخاب گزینۀ ان

ویدئو با سرعت نرمال نشان داده شده است و سرعت 

و انجام  K=5ها در این مثال براي  زیاد استخراج داده

ها و  براي افراد و جمعیت CLUMPPهاي  وتحلیل تجزیه

  ها براي هر دو، کارایی آن را نشان سپس ترسیم نمودار

افزار، تمام تنظیمات لازم براي  رمدهد. در این ن می

در اختیار  Distructو  CLUMPPافزارهاي  نرم

هاي  گذاري فایل پژوهشگر قرار دارد؛ همچنین، نام

ورودي و خروجی در این برنامه بر اساس نام پروژه 

هاي مربوط به  شود که بازشناسی فایل انجام می

کند. متن کدهاي این  هاي مختلف را میسر می تحلیل

رنامۀ کامپیوتري براي توسعه و ویرایش بیشتر در اختیار ب

 شود. پژوهشگران قرار داده می
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