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های آماری و یادگیری  بینی صفات کمی فلفل با روش های ژنوتیپی در پیش ارزیابی توان داده 

 ماشین 

 

 *سید مجید حسینی

 دانشجوی دکتری مهندسی کامپیوتر، دانشگاه فردوسی مشهد، ایران 

 hosseini.seyedmajid@mail.um.ac.ir رایانامه: 

  

   چکیده

 

های گسترده فنوتیپی، به تواند با کاهش وابستگی به ارزیابیبینی عملکرد فنوتیپی بر پایه اطلاعات ژنوتیپی میپیش

برنامه در  انتخاب  کارایی  دادهافزایش  توان  ارزیابی  با هدف  پژوهش حاضر  نباتات کمک کند.  اصلاح  ژنوتیپی در های  های 

های آماری و یادگیری ماشین انجام شد.  ( و مقایسه عملکرد روش.Capsicum annuum Lبینی صفات کمی فلفل )پیش

ای از تنوع ژنتیکی این گونه بودند، مورد استفاده نمونه فلفل که نماینده طیف گسترده  350های ژنوتیپی  برای این منظور، داده

شده  صفت کمی، مقادیر فنوتیپی تعدیل  15نشانگر ژنتیکی بود و برای هر یک از    10195های ژنوتیپی شامل  قرار گرفت. داده

های مختلف،  بینی روشمنظور مقایسه توان پیشعنوان متغیر هدف در نظر گرفته شد. بهحاصل از تحلیل چندمحیطی به

مدل  Extra Treesو    PLS  ،Elastic Net  ،Ridge  ،GBLUPهای  مدل عملکرد  شدند.  از  ارزیابی  استفاده  با  ها 

طور کامل از فرایند آموزش کنار ها بهکه در هر مرحله بخشی از نمونه طوری بخشی بررسی شد، بهاعتبارسنجی متقاطع پنج

گذاشته شدند و تنها برای ارزیابی نهایی مدل مورد استفاده قرار گرفتند. همچنین، تنظیم پارامترهای هر مدل صرفاً بر اساس  

های آموزشی انجام شد تا از ورود اطلاعات بخش آزمون به فرایند آموزش جلوگیری شود. ضریب همبستگی پیرسون بین  داده

بینی صفات بر  عنوان معیار اصلی دقت در نظر گرفته شد. نتایج نشان داد توان پیششده بهبینیشده و پیشمقادیر مشاهده

توجهی به نوع صفت وابسته بود و بهترین ضریب همبستگی در میان صفات از حدود  ر قابلطوهای ژنوتیپی بهاساس داده

مشاهده شد. در    0٫927بینی برای حداکثر عرض میوه با ضریب همبستگی  متغیر بود. بیشترین دقت پیش  0٫93تا    0٫46

  Extra Treesو    PLS  ،Ridgeهای  بینی را نشان داد؛ با این حال، روشبالاترین میانگین دقت پیش  GBLUPمجموع،  

دهد  و در برخی موارد عملکرد بهتری نشان دادند. این نتایج نشان می  GBLUPنیز در بسیاری از صفات عملکردی نزدیک به  

بینی تعدادی از صفات کمی فلفل برخوردارند، اما افزایش پیچیدگی الگوریتم های ژنوتیپی از توان مناسبی برای پیشداده

تواند به ویژگی صفت مورد بررسی  شود و انتخاب مدل مناسب میبینی منجر نمیطور سیستماتیک به افزایش دقت پیشبه

   .وابسته باشد

 ، یادگیری ماشین، انتخاب ژنومیبینی ژنومی، صفات کمیهای ژنوتیپی، پیشفلفل، دادهکلمات کلیدی:  

 مقدمه    .1

اصلاح صفات کمی در گیاهان به دلیل ماهیت پیچیده ژنتیکی این صفات و تأثیر عوامل محیطی، نیازمند ارزیابی تعداد  

ها  ویژه هنگامی که تعداد ژنوتیپهای اصلاحی است. ارزیابی فنوتیپی گسترده، بهزیادی از مواد ژنتیکی در مراحل مختلف برنامه

 
 



 

 https://agricultural.bcnf.ir 2صفحه  

بینی ژنومی رویکردی برای بر و پرهزینه باشد. در چنین شرایطی، پیشتواند زمانیابد، میو صفات مورد بررسی افزایش می

کند. با  بینی عملکرد مواد ژنتیکی فراهم میمنظور پیش زمان از اطلاعات نشانگرهای گسترده در سراسر ژنوم به استفاده هم

از روشهای ژنومی، علاوه بر روش گسترش داده سازی رابطه  های یادگیری ماشین برای مدلهای آماری متداول، استفاده 

افزایش یافته است ] اند که عملکرد این  ای اخیر نشان داده[. مطالعات مقایسه1میان اطلاعات ژنوتیپی و صفات کمی نیز 

بینی  ها و صفت مورد بررسی وابسته باشد و افزایش پیچیدگی مدل لزوماً با افزایش دقت پیشتواند به ویژگی دادهها میروش

   [.1همراه نیست ]

توجهی در صفات مرتبط  است و تنوع قابل Solanaceae از محصولات مهم خانواده (.Capsicum annuum L) فلفل

های اخیر، استفاده از اطلاعات  های کیفی میوه دارد. در سالبا ساختار گیاه، زمان گلدهی، عملکرد، شکل، اندازه و ویژگی

  14922ژنوتیپ فلفل و    204[ با بررسی  2و همکاران ] لوزادا  ت.بینی صفات فلفل مورد توجه قرار گرفته اسژنومی برای پیش

، عملکرد چند روش آماری و یادگیری ماشین را برای صفات زراعی، فنولوژیک و مرتبط با عملکرد مقایسه  SNP   نشانگر

که طوری ها نشان داد هیچ مدلی در تمام صفات برتری نداشت و بهترین روش بسته به صفت متفاوت بود؛ بهکردند. نتایج آن

 .تر رقابت کردندهای پیچیدهدر تعدادی از صفات با روش GBLUP های خطی وبرخی روش

توان    2025[ در سال  3و همکاران ]  کوندوبینی ژنومی در فلفل در مطالعات جدیدتر نیز توسعه یافته است.  کاربرد پیش

فلفل بررسی کردند و    F1بینی چند صفت میوه شامل طول، عرض، وزن، شاخص شکل و ضخامت پریکارپ را در نتاج  پیش

 همچنین  شده گزارش کردند.بینیشده و پیشبین مقادیر مشاهده  0٫908تا    0٫833  برای صفات مورد مطالعه همبستگی

بینی ژنومی را برای صفات مرتبط با تندی فلفل  ، یازده مدل پیش2025ای دیگر در سال  [ در مطالعه4و همکاران ] احمد

بینی علاوه بر مدل مورد استفاده، به صفت نیز وابسته است؛ در این مطالعه یکی  ارزیابی کردند و نشان دادند که دقت پیش

های  این نتایج در مجموع بیانگر ظرفیت بالای داده  .عملکرد مناسبی در میان صفات مختلف نشان داد GBLUP از انواع

   .های متفاوت استها در طیفی از صفات با ویژگیبینی صفات فلفل و در عین حال اهمیت ارزیابی مدلژنومی برای پیش

نشانگر ژنتیکی    10195با استفاده از    C. annuumنمونه    350ای متنوع از  [، مجموعه5و همکاران ]لئود  مکدر مطالعه  

ای از صفات کمی  های چندمحیطی مورد بررسی قرار گرفت. این مجموعه تنوع گستردههای فنوتیپی حاصل از آزمایشو داده

همچنین در    کند. گیرد و بستر مناسبی برای بررسی رابطه میان اطلاعات ژنوتیپی و تغییرات فنوتیپی فراهم میرا در بر می

بر این اساس، پژوهش    .بینی ژنومی اشاره شده استهای حاصل برای توسعه رویکردهای پیشهمان مطالعه به ظرفیت داده

های آماری و یادگیری  صفت کمی فلفل و مقایسه عملکرد روش  15بینی  های ژنوتیپی در پیشحاضر با هدف ارزیابی توان داده

هایی که در فرایند آموزش حضور نداشتند مورد ارزیابی  بینی نمونهها در پیشماشین انجام شد. در این پژوهش، توان مدل

صورت پایدار موجب افزایش تواند بهبینی میهای پیشطور ویژه بررسی شد که آیا افزایش پیچیدگی روشقرار گرفت و به 

 .دقت در صفات مختلف شود یا خیر

   هامواد و روش .2

ها  [ تهیه شد. این داده5و همکاران ]لئود  مک منتشرشده توسط  داده  های مورد استفاده در این پژوهش از مجموعه  داده

ای نشانگر ژنتیکی بود. مجموعه مورد مطالعه بخش گسترده  10195و    .Capsicum annuum Lنمونه از گونه    350شامل  

  15،  در پژوهش حاضر  اند. های مختلف فنوتیپی ارزیابی شدهها در آزمایشدهد و نمونهاز تنوع ژنتیکی فلفل را پوشش می

(،  ALهای میوه بررسی شد. این صفات شامل طول محور گیاه )صفت کمی مرتبط با رشد گیاه، گلدهی، عملکرد و ویژگی

(، حداکثر عرض  FLeهای اندازه و شکل میوه شامل حداکثر طول میوه )(؛ ویژگیFlT( و زمان گلدهی ) PHeارتفاع گیاه )
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های داخلی میوه  ( و تعداد حفره PTh(، ضخامت پریکارپ )FShI(، شاخص شکل میوه )FWe(، وزن میوه ) FWiمیوه )

(LN( ؛ صفات عملکردی شامل تعداد کل میوه)TFN( و وزن کل میوه )TFWe؛ و ویژگی)  بریکسمقدار  های کیفی شامل  

برای هر صفت،    ( بود.FCbو  FCL  ،FCaهای رنگ خارجی میوه ) ( و مؤلفهBX) عنوان شاخص مواد جامد محلول میوهبه

    بینی در نظر گرفته شد.های پیشعنوان متغیر هدف مدلشده حاصل از تحلیل چندمحیطی بهمقادیر فنوتیپی تعدیل

آماده دادهدر  شدند.  سازی  جایگزین  آموزشی  مجموعه  اطلاعات  اساس  بر  نشانگر  هر  گمشده  مقادیر  ژنوتیپی،  های 

مدل برای  پارامترهای  همچنین  از  استفاده  با  تنها  نشانگرها  استانداردسازی  بودند،  حساس  متغیرها  مقیاس  به  که  هایی 

های  نیز فراوانی آللی و ماتریس روابط ژنومی بر اساس نمونه  GBLUP* های آموزشی انجام گرفت. در  شده در دادهمحاسبه

های ژنوتیپی و برازش مدل وارد  سازی دادههای آزمون در مراحل آمادهآموزشی محاسبه شد. به این ترتیب، اطلاعات نمونه

 نشد. 

مورد    Extra Treesو    GBLUP  ،Ridge  ،Elastic Net  ،†PLSبینی، پنج روش شامل  برای مقایسه توان پیش

عنوان مدل مبنا در نظر گرفته شد  های آموزشی بهارزیابی قرار گرفتند. علاوه بر این، یک مدل ساده مبتنی بر میانگین داده

ها امکان مقایسه روش  بینی فاقد اطلاعات ژنوتیپی مقایسه شود. این مجموعه از مدلهای ژنومی با یک پیشتا عملکرد مدل

 شده، کاهش ابعاد و یک روش غیرخطی مبتنی بر درخت را فراهم کرد. های خطی منظمبینی ژنومی، روشکلاسیک پیش

ها به پنج بخش تقسیم  ها با استفاده از اعتبارسنجی متقاطع تودرتو ارزیابی شد. در مرحله بیرونی، نمونهعملکرد مدل

طور ای بهکه هیچ نمونهطوری مانده برای آزمون استفاده شد؛ بهشدند و در هر مرحله چهار بخش برای آموزش و بخش باقی

بخشی و صرفاً  ها نیز با اعتبارسنجی متقاطع سهتنظیم پارامترهای مدل زمان در مجموعه آموزش و آزمون حضور نداشت.هم

ها با  های آزمون تجمیع شدند و دقت مدلهای نمونهبینیهای آموزشی انجام شد. پس از تکمیل پنج مرحله، پیشدرون داده

 عنوان معیار اصلی ارزیابی شد.  شده بهبینیشده و پیشاستفاده از ضریب همبستگی پیرسون بین مقادیر مشاهده

  نتایج و بحث .3

 بینی صفات مختلف مقایسه قابلیت پیش.  1- 3

طور محسوسی بین صفات مختلف متفاوت بود. در میان  های ژنوتیپی بهبینی بر اساس دادهنتایج نشان داد که توان پیش

بینی  متغیر بود. بالاترین دقت پیش  0٫927  تا   0٫457های مورد بررسی، بیشترین ضریب همبستگی برای هر صفت از  مدل

و ضخامت   (FWe) مشاهده شد. پس از آن، صفات وزن میوه  0٫927با ضریب همبستگی   (FWi) برای حداکثر عرض میوه 

بینی بالایی برخوردار بودند. برای حداکثر از قابلیت پیش  0٫904و    0٫912ترتیب با ضرایب همبستگی  به  (PTh) پریکارپ

 FCL های رنگ خارجی میوهبه دست آمد. در مقابل، کمترین دقت مربوط به مؤلفه  0٫851نیز مقدار   (FLe) طول میوه

 .بود 0٫467و  0٫457ترتیب ها بهبود که بیشترین ضرایب همبستگی آن  FCb و

های هر صفت  بینی ژنومی تنها تابع روش مورد استفاده نیست و ویژگیدهد که میزان موفقیت پیشاین تفاوت نشان می

نیز نقش مهمی در دقت حاصل دارند. تفاوت در معماری ژنتیکی صفات، میزان تأثیر عوامل محیطی و کیفیت ارزیابی فنوتیپی 

های میوه در مجموعه مورد طور کلی، صفات مرتبط با اندازه و برخی ویژگیتواند از عوامل مؤثر بر این تفاوت باشد. بهمی

   .بینی بیشتری نسبت به برخی صفات رنگی نشان دادندبررسی قابلیت پیش

 
* Genomic Best Linear Unbiased Prediction 
† Partial Least Squares 
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 15شده برای پنج مدل و  بینیشده و پیشمقایسه ضریب همبستگی پیرسون بین مقادیر مشاهده  - 1شکل  

 صفت کمی فلفل.

 بینی های پیشمقایسه عملکرد مدل.  2- 3

بالاترین    0٫734با میانگین ضریب همبستگی    GBLUPصفت نشان داد که    15ها در  مقایسه میانگین عملکرد مدل

از آن   قرار گرفتند. میانگین ضریب    0٫725و    0٫729های  ترتیب با میانگینبه  PLSو    Ridgeدقت کلی را داشت. پس 

دهد  بود. این اختلاف نسبتاً اندک نشان می  0٫714و    0٫718ترتیب  نیز به  Elastic Netو   Extra Treesهمبستگی برای  

توانسته  پیشاند بخش قابلکه چند روش مختلف  از اطلاعات  استخراج  کننده موجود در دادهبینیتوجهی  را  ژنوتیپی  های 

های مورد  خلاصه عملکرد مدل  صفت در خروجی اعتبارسنجی محاسبه شدند.  15ها از مقادیر حاصل برای  کنند. این میانگین

 ارائه شده است. 1بررسی بر اساس ضریب همبستگی پیرسون در جدول 

 

 بینی بر اساس ضریب همبستگی پیرسونهای پیشخلاصه عملکرد مدل  -1جدول  

ضریب   مدل  میانگین 

 همبستگی

بهترین   بیشترین مقدار  کمترین مقدار تعداد 

 *عملکرد

GBLUP 0٫734 0٫457 0٫927 12 

Ridge 0٫729 0٫437 0٫922 3 

PLS 0٫725 0٫438 0٫924 1 

Extra trees 0٫718 0٫426 0٫915 1 

Elastic Net 0٫714 0٫413 0٫908 0 

ها بالاترین ضریب همبستگی را به دست آورده است و موارد تساوی نیز برای هر دو مدل  *تعداد صفاتی که مدل در آن 

 اند. محاسبه شده

 

بالاترین مقدار را به    FCaبرای    Ridge، بهترین مدل برای همه صفات یکسان نبود.  GBLUPبا وجود برتری کلی  

(  FWeبینی وزن میوه )در پیش  Extra Treesبرابر بود.    GBLUPعملکرد آن با    FShIو    FLeدست آورد و در صفات  
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  0٫846( با مقدار TFWeبرای وزن کل میوه ) PLSبهترین عملکرد را نشان داد، در حالی که  0٫912با ضریب همبستگی 

در مجموع پایدارترین عملکرد را نشان داد، هیچ روش واحدی برای تمام  GBLUPبالاترین دقت را داشت. بنابراین، اگرچه 

   صفات بهترین نبود.

 بینیبررسی اثر پیچیدگی مدل بر دقت پیش.  3- 3

بینی  طور سیستماتیک با افزایش دقت پیشهای مهم این پژوهش آن بود که افزایش پیچیدگی مدل بهیکی از یافتهدر 

ها، تنها در برخی صفات مانند وزن میوه برتری  عنوان روش غیرخطی مبتنی بر مجموعه درختبه Extra Trees د.همراه نبو

که ساختار   Ridge و   GBLUPکمتر بود. از سوی دیگر،   PLS و  GBLUP  ، Ridge نشان داد و میانگین عملکرد آن از

 .تر ارائه کردند های پیچیدهای از صفات عملکردی مشابه یا بهتر از مدلتری دارند، در بخش عمدهساده

  Extra Treesبا    GBLUPو فاصله    0٫005تنها حدود    Ridgeو    GBLUPفاصله میانگین ضریب همبستگی  

شده میان صفات نسبتاً محدود بود. این  ها در مقایسه با اختلاف مشاهدهبود. بنابراین تفاوت میان الگوریتم  0٫016حدود  

های پیشین در فلفل که بر وابستگی عملکرد مدل به نوع صفت و نبود برتری یک روش در تمام صفات تأکید  نتیجه با گزارش 

بینی ژنومی بهتر است بر اساس ویژگی صفت  دهد انتخاب مدل در پیش[. در مجموع، نتایج نشان می2اند، همسو است ]کرده

 کننده افزایش دقت نیست.تنهایی تضمینتر بهو ارزیابی تجربی عملکرد صورت گیرد و استفاده از یک الگوریتم پیچیده
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داده که  داد  نشان  پژوهش  این  مینتایج  ژنوتیپی  پیشهای  برای  دقت  توانند  با  فلفل  کمی  صفات  از  بسیاری  بینی 

طور محسوسی بین صفات مختلف متفاوت بود. در میان  بینی بهقبولی مورد استفاده قرار گیرند، هرچند میزان دقت پیشقابل

 Ridge  ،PLSهای  بینی را به دست آورد، اما روشدر مجموع بالاترین میانگین دقت پیش  GBLUPشده،  های بررسیمدل

دهد  ها نشان مینیز در بسیاری از صفات عملکردی نزدیک و در برخی موارد بهتر نشان دادند. این یافته  Extra Treesو  

شود و انتخاب مدل مناسب باید با توجه بینی منجر نمیکه افزایش پیچیدگی الگوریتم لزوماً به بهبود سیستماتیک دقت پیش

بینی ژنومی برای طور کلی، نتایج حاصل بیانگر ظرفیت مناسب پیشها انجام گیرد. بهبه ویژگی صفت و عملکرد تجربی مدل

 های اصلاحی این محصول است.استفاده از اطلاعات ژنوتیپی در ارزیابی و انتخاب مواد ژنتیکی فلفل و حمایت از برنامه

  مراجع .5
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