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 نظارت ماشینی بدون
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  چکیده

کلالـه  . گیـرد  مـورد اسـتفاده قـرار مـی    عنوان یک ادویـه و گیـاه دارویـی     در همه کشورها بهزعفران یک گیاه تریپلوئید و عقیم است که 

سـه و  داراي کلالـه  هـاي   گونـه بینـی   و پـیش بـراي شناسـایی    مولکـولی  تاکنون هیچ روش مطمئن. باشد ترین قسمت گیاه زعفران می مهم

هـاي   الگـوریتم  بـا اسـتفاده از  ی توالی مربوط تکثیر یافته و چندشکل ولیهاي مولک اساس نشانگر بر  این بررسی  در. شاخه ارائه نشده است چند

، M131400 ،M151200 ،M151100پـنج آلـل    .شـده اسـت   ارائه کلاله زعفران بینی براي پیش جدیدي هاي روشمختلف، بیوانفورماتیکی

M10850 و G6500 ي ها دلبینی بالا بر اساس م با دقت پیش بندي کننده دسته ترین عنوان مهمبهAttribute Weighting   انتخاب شـدند

هـاي   بندي بدون یادگیري بر اساس الگوریتم دسته. هستند شاخه  چنداز شاخه تشخیص کلاله سه بندي و خوشه که داراي پتانسیل بالایی براي 

K-Means و K-Medoids  کـاوي  هـاي داده  روش لین بـار، براي او که دهد مینشان  نتایج. فران هستندعزکلاله بندي صحیح  خوشه قادر به 

 ـا. مورد استفاده قرار گیـرد  شاخه  شاخه از چند کلاله سهتمایز ژنتیکی  براي درصد 90بالاي  با دقت و صحت ،اي بسیار مؤثر شیوه دنتوان می  نی

 .رندیمورد استفاده قرار گ ومارکرهایو انتخاب به کمک ب یژن یابی ندر مکا توانند یها م روش

 

 .یگیري ماشین ، یاد، مارکر مولکولیی توالی مربوط تکثیر یافتهچندشکل :کلیدي کلمات

 

    1 مقدمه

یکـی از اعضـاي خـانواده    ) .Crocus sativus L(زعفران زراعی 

پلاسـم زعفـران زراعـی و    شناسـایی ژرم . باشـد  می )Iridaceae(زنبق 

ها هاي وحشی جنس زعفران و بررسی روابط خویشاوندي بین آن گونه

هـاي وحشـی وابسـته     اند در حفظ ذخایر ژنتیکی و شناسایی گونهتو می

هـاي   ویژگـی  .مـورد اسـتفاده قـرار گیـرد     مـؤثره جهت افزایش مـواد  

واسـطه نقـش آن در    مورفولوژیکی، مثل طول و ضـخامت کلالـه، بـه   

به همـین  . اي، اهمیت زیادي در تجارت زعفران دارد خصوصیات ادویه

                                                                                                
  .اه قمگروه زیست شناسی، دانشکده علوم پایه، دانشگاستادیار -1

  ):amirbeiki@gmail.com Email             :           نویسنده مسئول-(*

گیـرد   ندي آن مـورد اسـتفاده قـرار مـی    ب طبقه خاطر در ارزیابی تنوع و 

)Caiola and Canini, 2010.( توان بر اساس طـول و   مختلف را می

   .(Neghbi, 2003) ضخامت کلاله طبقه بندي کرد

کاسـبرگ،   3حلقـه اول شـامل   . زعفران دوجنسی هستند هاي گل

پـرچم   3هاي بعدي به ترتیب شامل  رگ و حلقهگلب 3حلقه دوم شامل 

. )Tsaftaris et al., 2007(شـاخه اسـت    و یک مادگی بـا کلالـه سـه   

هاي زعفران گـزارش شـده اسـت     هاي مختلف فنوتیپی در گل موتانت

)Caiola et al., 2004(. شـاخه نیـز در     اخیر، کلالـه چنـد  هاي  در سال

با توجه به . )Beiki et al., 2011( هاي زراعی گزارش شده است گونه

هـاي   ارزش اقتصادي بسیار بالاي کلالـه زعفـران، درك تکـوین گـل    

 Tsaftaris(هاي افزایش عملکرد را آشکار نمایـد   تواند راه زعفران می
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et al., 2005( .هاي مختلفی در فرآینـد تکـوینی گلـدهی دخالـت      ژن

و  در بـرگ  MADS-box يهـا  بر اساس تفاوت الگوي بیان ژن. دارند

هـاي   هایی که در تشکیل قسمت توان ژن هاي مختلف گل، می قسمت

هـاي   ژن. )Chang et al., 2010( مختلف گل نقش دارند، تعیین نمود

MADS-boxکنند که  هاي رونویسی را رمز می اي از فاکتور ، مجموعه

 بـاً یتقر. )Tsaftaris et al., 2006(کننـد   هاي فوق کمک می به فرآیند

تعلق  MADS-boxبه مجموعه  ABCهاي مرتبط با سیستم  تمام ژن

 مطالعات زیادي روي گیـاه زعفـران   . )Tsaftaris et al., 2007( دارند

ایـن   . انجـام گرفتـه اسـت    MADS-box يهـا  و در ارتباط با بیان ژن

 ـبدهـد الگـوي    ها نشان مـی  بررسی  ـا انی  هـا بسـیار مشـابه بـا     ژن نی

 ;Chang et al., 2007; 2010; 2011; 2012(اسـت   هـا  يا لپـه  تـک 

Tsaftaris et al., 2005(.  

سه  هاي گونهبراي شناسایی  یمطمئن مولکولی هیچ روش تاکنون

امـروزه   .)Keify and Beiki, 2012( ارائـه نشـده اسـت    شـاخه   و چند

اي پلیمـراز بـه    هاي مولکولی مختلف مبتنی بر واکنش زنجیـره  رویکرد

 ,Bernardo(خاطر سـهولت و سـادگی، کـاربرد زیـادي یافتـه اسـت       

ن عملکردي بالا است اوو با ت اعتماد قابلساده،  SRAPمارکر . )2008

)Li & Quiros, 2001( . هـایی بـا    به علت هم بارز بودن و تولید بانـد

تـوالی یـابی مناسـب اسـت      منظـور  بهوضوح بالا براي استخراج از ژل 

)Sunet al., 2006( .مارکر براي بررسی تنوع ژنتیکـی زعفـران    نیاز ا

  .)Keify & Beiki, 2012(استفاده شده است 

مختلفـی بـراي    يهـا  تمیهاي محاسـباتی و الگـور   و روش ها ابزار

ارائه هاي بیولوژیکی  اطلاعات و به تصویر کشیدن یافته لیوتحل هیتجز

هاي تئوریکی، تحلیلـی،   روش. )Hall & Holmes, 2003(است  شده

ســازي کــامپیوتري زیــادي وجــود دارد کــه مــدلینگ ریاضــی و شــبیه

 ایجادشـده اسـت   و مولکـولی   یکیژبیولـو  يها منظور مطالعه سیستم به

.(Bishop, 2006; Ornella et al., 2012)  نکته کلیدي در یادگیري

توان براي سـاخت   ها میهایی است که از آن ماشینی، شناسایی ویژگی

 .)Mitra and Acharya, 2005(بنـدي اسـتفاده کـرد     طبقه یک مدل 

انقلابـی در   ریتـأث در حال ظهـور بـا     روش فوق یک شیوه جدید علمی

ایـن شـیوه آمـاري      .)Duda et al., 1999(هاي مختلـف اسـت    زمینه

هاي موجـود را فـراهم    هاي پیچیده بر اساس داده امکان تشخیص الگو

قابلیـت تعمـیم بسـیار     بـه علـت  . )Steinfath et al., 2010(آورد  می

یـک   عنوان بهتواند  بالاي آن و عدم وابستگی به نوع توزیع آماري، می

 هاي سنتی آمـاري محسـوب شـود    ارزش براي روش جایگزین بسیار با

.(Maenhout et al., 2007)  سازي و تخمـین  مدل این روش براي از

 Jannink et(میزان ارزش اصلاحی ژنوتیپ گیاهان گندم، جـو، ذرت  

al., 2010(هـاي آرابیدوبسـیس مبتنـی     بینـی بیومـاس هیبریـد    ، پیش

، )Steinfath et al., 2010(هـاي متـابولیکی مـادري     و مارکر SNPبر

، )Maenhout et al., 2008(هـاي ذرت   بینـی قـدرت هیبریـد    پـیش 

 ,.Beiki et al( بندي ارقام مقاوم به مگـس زیتـون   بینی و دسته پیش

هـاي   این بررسی براي اولین بار از شیوه  در. ، استفاده شده است)2012

اي  بندي کننـده  طبقه براي تعیین و یادگیري ماشینی  کاوي مختلف داده

-هـاي بـه   را بـر اسـاس داده   شاخه  شاخه و چند سه زعفرانتواند  که می

متمایز نماید، اسـتفاده شـده    SRAPهاي مولکولی  دست آمده از مارکر

  . است
  

   SRAP هاي توالی آغازگر  -1 دولج

Table 1- Sequence of SRAP primers 

 

Forward 
  پیش رو

Revers  
 پس رو

1 TGAGTCCAAACCGGAAG GACTGCGTACGAATTAAT 
2 TGAGTCCAAACCGGATA GACTGCGTACGAATTGCA 
3 TGAGTCCAAACCGGACC GACTGCGTACGAATTGCA 
4 TGAGTCCAAACCGGAAG GACTGCGTACGAATTAAC 
5 TGAGTCCAAACCGGACC GACTGCGTACGAATTTGA 
6 TGAGTCCAAACCGGAGC GACTGCGTACGAATTAAC 
7 TGAGTCCAAACCGGAGC GACTGCGTACGAATTGCA 
8 TGAGTCCAAACCGGATA GACTGCGTACGAATTTGA 
9 TGAGTCCAAACCGGATA GACTGCGTACGAATTTGC 

10 TGAGTCCAAACCGGATA GACTGCGTACGAATTAAT 
  

  ها شومواد و ر

 طریـق  از ایـران  مختلـف  مناطق از مورداستفاده یاهیگ هاي نمونه

ــک ــاهی ژن بان ــی گی ــران مل ــات موسســه و ای ــوژي تحقیق  بیوتکنول

زعفـران   مختلـف  ژنوتیـپ  30 شامل کهشد  يآور جمع کرج کشاورزي



  201     ...هاي ابزارشاخه زعفران با استفاده از   شاخه و چند کلاله سه بینی پیشبندي و  دسته

 Beiki et( گرفـت  انجـام بنه  از DNAاستخراج . زراعی و وحشی بود

al., 2011(. هاي  رآغازگSRAP ـدر ا استفاده شده  بررسـی همـان    نی

 & Li( اســت Brassicaي اســتفاده شــده بــراي جــنس آغازگرهــا

Quiros, 2001(  است آمده 1ها در جدول  توالی آنکه.  

 در ترموسـایکلر  دسـتگاه  از بااسـتفاده  پلیمـراز  ايزنجیـره  واکنش

 DNAنـانوگرم   100 داراي واکنش هر .شد انجام میکرولیتر 15 حجم

ــی 2/0ژنــومی،  ــافر  dNTP ،5/1مــولار میل ــر  10میکرولیتــر از ب براب

و یـک واحـد    MgCl2مـولار  میلی 5/2مولار آغازگر، پیکو 15غلظت، 

Taqروش بـا  ژل آمیـزي  رنـگ  الکتروفـورز،  پایان از پس .پلیمراز بود 

  .شد نجاما نقره تراتنی

هـا   دادهاي پلیمراز،  بعد از مشاهده قطعات حاصل از واکنش زنجیره

مده از بررسـی مارکرهـاي مولکـولی    آدست مختلف به آلل 247شامل 

SRAP  و ) 1(س وجـود بانـد   ها بـر اسـا   ه داد. بود نمونه مختلف 30در

افـزار   کـاوي از نـرم   بـراي داده . گردیدند یازدهیامت) 0(عدم وجود باند 

Rapid Miner استفاده گردید )Mierswa, 2009( .هاي تکراري  داده

همچنـین   .هـا حـذف شـدند    اختصاصـی مشخصـه   انتخـاب بر اسـاس  

  .حذف گردیدند دیرمفیغو  هاي زائد مشخصه

هـاي ممکـن از    مهم و یافتن الگو هاي آلل و شناسایی تعیینبراي 

 ,Hall and Holmes( دهی استفاده گردیـد  تم مختلف وزنالگوری 10

دهـی   هـا امتیـاز   دهی، آلـل  هاي مختلف وزن اجراي مدل بعد از .)2003

دار کـردن ارقـام   ها بـا توجـه بـه نشـان     ها در ویژگی شده و اهمیت آن

 Beiki(شـدند  انتخـاب   5/0تمام الگوهاي با وزن بالاي . شدندتعیین 

et al., 2012( .منظـور آمـوزش متغیـر     جدید بـه  جادشدهیا يها از داده

 .ها بپـردازد بینی آن ها و پیش بندي داده تا به دسته گردیدهدف استفاده 

 K-Means،K-Medoids،EM( بدون نظـارت گیري  هاي یاد الگوریتم

ــدهیا داده  10روي ) SMVو ــد جادش ــه  جدی ــرا ) FCdb(و داده اولی اج

بدون حضور متغیر هدف  بدون نظارت آموزش سیستم یادگیري. گردید

بندي بدون هیچ دسته از پیش  و دسته )Webb, 2003( گیرد انجام می

ایـن   فرضیه اصـلی  . )Fukunaga, 1990( گیرد ي انجام میا شده نییتع

هایی  هاي مولکولی خوب، شامل ویژگی اي از ویژگی است که مجموعه

شـاخه بـودن     شاخه یا چنـد  با سه شدت بهولی  گریکدبا ی مجزااست که 

  .بسته هستندکلاله هم

  

  هاي مختلف شده بر اساس مدل هاي انتخاب ترین آلل مهم -2جدول 

Table 2- The most important alleles selected based on different models 

 آلل

Allele 

  کنند بینی می هایی که آلل فوق را مناسب پیش درصد مدل

The percentage of models that predict favorable 
allele 

 شده است هاي مختلف کسب هایی که در مدل میانگین وزن

Meanweights were obtained in different 
models 

M13140
0 

0.97 10 

M15120
0 

0.77 10 

M15200
0 

0.60 10 

M13780 0.60 10 
M15850 0.61 9 
G121200 0.54 9 
G6500 0.71 8 

M12120
0 

0.55 8 

M15100
0 

0.54 8 

M15110
0 

0.75 6 

M10850 0.71 6 
K61100 0.52 6 

 

  نتایج و بحث

هایی متمرکز  گیري ماشینی روي ویژگی یاد هاي الگوریتم در

 ها مفید هستند بینی داده و پیش لیوتحل هیتجزکه براي  شود می

)Gentleman & Carey, 2008( .مندي تعیین و شناسایی سود

یی ها دادهتواند سبب کاهش تعداد  ها براي یادگیري ماشینی می ویژگی

و در  )Kohavi & John, 1997(گیري نیاز است  باشد که براي یاد

 لیوتحل هیتجزنتیجه موجب بهبود صحت و کاهش زمان اجراي 

بعد از . باشند کاوي بسیار مهم می شود که در موضوع داده می ها داده
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ي ها موجود در داده آلل 248راستا از هاي پرت و زائد و هم حذف داده

هاي  نتایج حاصل از اجراي الگوریتم .باقی ماند آلل197تعداد  اولیه

آلل به  12دهد  هاي فوق نشان می دهی روي دادهزنمختلف و

 ،M131400، M151200 ،M152000 ،M13780هاي نام

M15850، G121200، G6500، M121200، M151000، 

M151100، M10850 و K61100 ها داراي وزنی  در تمام الگوریتم

ها  درصد الگوریتم 80در  M131400Tو آلل  هستند 5/0بیش از 

هاي  میانگین وزن آلل). 2جدول (باشد  می 5/0از داراي وزنی بیش 

این موضوع   دهنده این اطلاعات نشان  .بیشتر است 5/0فوق همگی از 

بر حسب نحوه  زعفرانتوان در تمایز  هاي فوق می آللاست که از 

بر  .استفاده نمودشاخه بودن،   شاخه یا چند ها، سهآن دار کردننشان

 ،M131400T هاي دهی، آللوزنگانه  10هاي  اساس الگوریتم

M151200 ،M151100 ،M10850 و G6500  داراي پتانسیل

کلاله سه  بینی و تشخیص هاي دیگر براي پیش بالاتري نسبت به آلل

ها داراي حداکثر  درصد از الگوریتم 60زیرا در  ؛هستند شاخه  یا چند

ر از و میانگین وزنی بالات 5/0درصد موارد وزنی بیش از  80وزن، در 

  .هستند 6/0

تـوان مشـاهده    مـی مختلـف  هـاي   هاي فوق را در مدل برتري آلل

سـمت چـپ مشـاهده     1طـور کـه در نمـودار    همـان براي مثال،  .نمود

 P151200و  P151100 هـاي  دهد که آلل شود به وضوح نشان می می

پتانسـیل بـالایی بـراي     ،بدون نظـارت  گیري هاي یاد در تمام الگوریتم

آلـل اول   وجـود . شـاخه را دارنـد    شاخه و چنـد  هاي سه بینی نمونه پیش

بینـی کننـده کلالـه     شاخه و آلـل دوم پـیش   بینی کننده کلاله سه پیش

  .شاخه است  چند

  

  
  

  M151100با آلل  چند شاخهو کلاله  M151100شاخه با آلل  بندي کلاله سه دسته  - 1شکل 

Figure 1- Classification of three branches stigma with M151100 fragment and multiple branches stigma with M151200. 

  

هـاي   ، الگـوریتم بدون نظارت گیري الگوریتم بکار رفته در یاد 4از 

EM  وSVM شاخه   شاخه از چند بندي صحیح زعفران سه قادر به دسته

ــیچ الگــوي  ــد نمــی جــادیا یمناســبنیســتند و ه  کــه یدرصــورت .کنن

 هاي مدلفقط در ترکیب با  K-Medoids و K-Means هاي الگوریتم

Deviation ،PCA  وSV  بندي  مدل مناسب براي دسته جادیبه اقادر

). 3جـدول  (باشـند   مـی  شـاخه   شاخه و چند زعفران بر اساس کلاله سه

و  Deviation ،PCAهـاي   در ترکیـب بـا مـدل    K-Meansالگوریتم 

SVM درصـدي   20و  60، 80بنـدي بـا دقـت     ترتیب قادر به دسـته به

درصـدي   63و  62، 38شـاخه و دقـت    هاي زعفران با کلاله سه نمونه

الگـوریتم   که یدرصورت .باشند می شاخه  هاي زعفران با کلاله چند نمونه

K-Medoids هاي  در ترکیب با مدلDeviation ،PCA  وSVM   بـه

درصـدي کلالـه    75و  75، 100بنـدي بـا دقـت     ترتیب قادر به دسـته 

شاخه در ترکیـب بـا هـر سـه      درصدي کلاله سه 70و دقت  شاخه  چند

در ترکیب با مـدل   K-Medoidsبه عبارت بهتر، الگوریتم . مدل است

PCA   شـاخه و الگـوریتم     بهترین گزینه براي انتخاب کلالـه چنـدK-

Means در ترکیب با مدل Deviation      بهتـرین شـیوه بـراي انتخـاب

 .باشد می شاخه کلاله سه

هاي  انتشار گزارشات و مقالات مختلف در ارتباط با مارکر رغم یعل



  203     ...هاي ابزارشاخه زعفران با استفاده از   شاخه و چند کلاله سه بینی پیشبندي و  دسته

ایـن نتـایج در اصـلاح     مولکولی و بیومارکرهاي مختلف، کاربرد عملی 

و نتــایج  )Benešová et al., 2012(گیاهــان بســیار انــدك اســت 

آیـد   این تغییر روش ضـروري بـه نظـر مـی     نیست و بنابر بخش تیرضا

)Ornella et al., 2012(.  هـاي   ها و الگـوریتم  این تغییر با کمک ابزار

  .است ریپذ امکانکاوي  مختلف داده

  

  بندي صحیح هاي با دسته تعداد نمونه  -3جدول 

Table 3- The number of samples correctly classified 

 الگوریتم

Algorithm 

 مدل

Model 

 چند شاخه

Multiple branches 

 شاخه سه

Three branches 
K-Means SVM 5 2 

 
Deviation 3 8 

 
PCA 5 6 

K-medoids SVM 6 7 

 
Deviation 6 7 

 
PCA 8 7 

 

ي بنــد گــروه، بــدون نظــارتهــدف اصــلی در یــادگیري ماشــینی 

به کیفیـت اطلاعـات    شدت بهباشد که  هاي مختلف زعفران می ژنوتیپ

فی هـا ناکـا   اگر داده. بکار رفته براي شیوه آموزش ماشینی بستگی دارد

بنـدي   بازتـاب یافتـه و دسـته    بدون نظارتربط باشند، در آموزش  و بی

ایـن   نتـایج  . )Pang et al., 2002(هـا نامناسـب خواهـد بـود      ژنوتیپ

هـاي جدیـد بیوانفورمـاتیکی و     دهد با استفاده از ابـزار  بررسی نشان می

هـاي مختلفـی را بـراي     توان الگـو  کاوي می هاي مختلف داده الگوریتم

شـاخه و   دار شـده مثـل کلالـه سـه    بندي صـفات مختلـف نشـان    دسته

-هـاي بـه   هاي فوق و بر اساس داده با کمک ابزار. برد به کارشاخه   چند

شاخه بـودن    می توان سه یا چند SRAPدست آمده از مارکر مولکولی 

 ـاسـاس ا بینـی نمـود و بـر    بنـدي و پـیش   کلاله زعفـران را دسـته    نی

بـا داشـتن تعـداد    . بندي به اهداف مختلف اصلاحی دست یافـت  دسته

توان  و تکثیر قطعه مورد نظر می SRAPهاي مولکولی  اندکی از مارکر

شاخه را با استفاده از کورم زعفران بررسی نمـود   هشاخه یا س  کلاله چند

. گیاه مهم اقتصـادي فـراهم نمـود    نیاصلاح او زمینه مساعدي براي 

هـا   ی ژنی و انتخاب به کمـک بیومـارکر  ابی مکانتواند در  این روش می 
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Abstract 
Saffron is a triploid, sterile plant, used as a spice and medicinalplant in all countries. Stigma is the most 

important part of saffron. So far no reliable molecular methods were provided to identify and prediction of the 
three/multi branches species. In this study, using different bioinformatics algorithms, new tools for prediction 
based on Sequence-Related Amplified Polymorphismmolecular markers is presented. Five alleles M1311400, 
M151200, M12100 and M10850 selected as the most important classifier by Attribute Weighting models which 
has the potential to cluster and recognize the three from multi branches stigma. K-Means and K-Medoids 
unsupervised clustering algorithms were fully able to cluster each genotype to the right classes. Our results 
showed that for the first time, data mining techniques can be effectively used to genetic differentiation between 
three and multi stigma with above 90 percent the accuracy andprecision. These methods can use in gene 
mapping and selection by biomarker. 
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