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Extended Abstract 
Background: Sorghum, a C4 plant, is relatively tolerant to various abiotic stresses. However, its 
performance is significantly affected by temperatures above 32 °C and below 15 °C. Identifying 
key genes through gene expression data and feature selection methods is a valuable approach to 
understanding stress tolerance. Feature selection filters out the most relevant genes using 
statistical and computational algorithms. Filter-based methods, which are independent of 
machine-learning algorithms, offer a fast and efficient way to identify relevant features. 
Combining multiple filter methods allows for a more precise and robust selection of key genes 
involved in sorghum’s response to temperature stress. Therefore, this study aimed to identify key 
genes involved in cold and heat stress response in sorghum using transcriptomic data and  
filter-based methods, including Information Gain, Gain Ratio, and Relief. 
Methods: In this study, gene expression count data were extracted from the GEO database 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/) with accession number GSE225632. The analysis focused 
on sorghum shoot data under control conditions and temperature stress at four different times of 
day. The data were divided into two classes, control and stress (cold and heat), and differentially 
expressed genes were identified using the DESeq2 package in R. Subsequently, top genes were 
selected using three feature selection algorithms (Information Gain, Gain Ratio, and Relief), and 
the Venn diagram was used to examine the overlap of genes identified by the algorithms. Two 
machine-learning algorithms, Bayes Net and Random Forest, were employed for validation. 
These algorithms were run in WEKA 3.7, and their performance was compared in classifying 
samples based on the identified features. The classification algorithms were evaluated and 
compared using metrics, including True Positive Rate (TP Rate), False Positive Rate (FP Rate), 
Precision, Recall, F1 score, Matthews Correlation Coefficient (MCC), Area Under the ROC 
Curve (ROC AUC), and Area Under the PRC Curve (PRC AUC). A confusion matrix was used 
to display classification errors. 
Results: In this study, gene expression changes were first analyzed by comparing control 
conditions with temperature stress (cold and heat). Among 34,129 genes examined, 2,136 genes 
with significant expression changes at a 0.05 level and a log2FoldChange greater than 1 were 
selected and used in subsequent feature selection and machine-learning analyses. Key genes 
responsive to temperature stress were identified using three feature-selection algorithms, with the 
top 50 genes extracted by each algorithm based on ranking. Across all methods, nine genes were 
consistently identified by all three feature selection approaches. The performance of two 
classification models was evaluated in classifying three classes (control, cold stress, and heat 
stress). The Bayes Net algorithm showed high discriminative accuracy; a TP Rate of 1, FP Rate 
of 0.21, and Precision of 0.980 were obtained for the control class; a Precision of 1 and a TP Rate 
of 0.958 were achieved for the cold-stress class; both accuracy and TP Rate were 1 for the  
heat-stress class. The Random Forest algorithm also demonstrated strong discriminative power. 
A correct classification rate of 1 and a Precision of 0.96 were observed for the control class; a 
correct classification rate of 0.958 and a Precision of 1 were obtained for the cold-stress and  
heat-stress classes, indicating robust performance in accurately identifying stressed samples. 
Conclusion: This study demonstrates that identifying and analyzing key genes involved in 
sorghum’s temperature stress response can provide insights into the biological pathways and 
regulatory networks activated under such conditions. Nine out of the 2,136 differentially 
expressed genes were consistently identified by three different selection algorithms. These genes 
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can serve as potential molecular markers, but further biological validation is necessary across 
different sorghum varieties. The high accuracy of Bayes Net and Random Forest confirms the 
strength of these models in distinguishing gene expression patterns between stressed and control 
conditions. Homology analysis of genes, such as Sobic.004G283300, Sobic.010G100600, and 
Sobic.006G093500, in Arabidopsis and maize supports their role in heat stress response. 
However, six genes (Sobic.010G128900, Sobic.001G093100, Sobic.007G168100, 
Sobic.002G269100, Sobic.006G183701, and Sobic.002G047800) remain uncharacterized, with 
no documented molecular function. Further research is required to explore the roles of these genes 
in physiological and stress-related processes. Understanding their functions could contribute to 
breeding sorghum varieties that are more resilient to environmental stresses, ultimately supporting 
sustainable agriculture. Field-based and experimental validation of these molecular markers is 
also recommended to confirm their applicability under real-world farming conditions. 
 
Keywords: Feature selection, Gene expression, Sorghum, Temperature stress 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

How to Cite This Article: Nazai, L., Zinati, Z. (2025). Comparison of Machine-Learning Algorithms for Identifying Key 
Genes Involved in Sorghum's Response to Temperature Stress. J Crop Breed, 17(4), 32-43.  
DOI: 10.61882/jcb.2025.1611 

 

 

 

 
Nazari and Zinati 

& 

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
jc

b.
20

25
.1

61
1 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jc
b.

sa
nr

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

4-
18

 ]
 

                             2 / 12

http://dx.doi.org/10.61882/jcb.2025.1611
http://jcb.sanru.ac.ir/article-1-1611-en.html


 34............  ................. 1404 /4نامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال هفدهم/ شماره پژوهش

 

 
 

 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري

 

 مقاله پژوهشی 
 

 در  سورگوم های کلیدی تعیین ژنهای یادگیری ماشین جهت مقایسه الگوریتم
 های دماییپاسخ به تنش 

 

 2زهرا زینتی و 1لیلا نظری
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 31/04/1404 تاريخ پذيرش:                          30/03/1404تاريخ ويرايش:                          22/12/1403  تاريخ دريافت:

   43 تا  32صفحه 
 

 چکیده مبسوط 
طور قابل توجهی  اما عملکرد آن به ، زيستی مختلف نسبتاً متحمل است هاي غیرعنوان يک گیاه چهار كربنه، اگرچه نسبت به تنشسورگوم به  مقدمه و هدف: 

  هايروش  از   استفاده  با  ژن   بیان  هايداده  كلیدي  هايانتخاب ژنگیرد.  گراد قرار میدرجه سانتی  1۵تر از  گراد و پايیندرجه سانتی  32تحت تأثیر دماهاي بالاتر از  
 اين  نتیجه.  شوندمی  شناسايی  تنش  به  تحمل  در  موثر  يهاژن  ترينمهم  محاسباتی،   و  آماري  هايالگوريتم  كمک  به  آن  در  كه  است  فرآيندي  ويژگی،   انتخاب
 هايهاي انتخاب ويژگی است كه مستقل از الگوريتمروش  يکی از فیلتر  روش  .دارند  مطالعه  مورد  تنش  با  را   ارتباط  بیشترين   كه  است  هايیژن  شدن  فیلتر  فرآيند، 

  را   دمايی  هايتنش  به  سورگوم   ژنتیکی  پاسخ   در  موثر  هايويژگی  دقیق  و  بهینه  انتخاب  امکان  ، ي مختلف فیلتر هاروش  تركیب  .كنديادگیري ماشین عمل می
هاي دمايی )سرما و گرما( در گیاه سورگوم از طريق  هاي كلیدي مؤثر در پاسخ به تنشبا توجه به اين موضوع، هدف از اين مطالعه شناسايی ژن.  آوردمی  فراهم

 . است Reliefو  (Gain Ratioنسبت كسب اطلاعات )، (Information Gainكسب اطلاعات ) فیلتر شامل هاي كارگیري روشهاي ترانسکريپتومی و بهداده
روش و  داده  ها: مواد  مطالعه،  اين  پايگاهدر  از  ژن  بیان  به  مربوط  شمارش  دسترسی  GEO (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/) هاي  شماره  با 
GSE225632  انجام شد.    هاي برگ گیاه سورگوم در شرايط كنترل و تحت تنش دما در چهار زمان مختلف روز. تجزيه و تحلیل بر روي دادهنداستخراج شد

هاي با تغییرات بیان شناسايی گرديدند. سپس ژن، R افزار نرم در  DESeq2 ها به دو كلاس كنترل و تنش )سرما و گرما( تقسیم شدند و با استفاده از بستهداده
هاي هاي برتر انتخاب شدند و با استفاده از نمودار ون، تعداد ژنژن (Reliefو    Information Gain  ،Gain Ratio)  با استفاده از سه الگوريتم انتخاب ويژگی

ها در  استفاده شد. اين الگوريتم Random Forest و Bayes Net هاي يادگیري ماشینها بررسی شد. براي اعتبارسنجی نتايج، از الگوريتممشترک بین الگوريتم
الگوريتم. شده مقايسه شدهاي شناسايیها بر اساس ويژگیبندي نمونهها در طبقهاجرا شدند و عملکرد آن Weka 3.7 افزارنرم ارزيابی  هاي  براي مقايسه و 

ضريب همبستگی متیوز    ،F(، معیار  Recall(، بازخوانی )Precision(، دقت )FP Rate)  نرخ مثبت كاذب،  (TP Rate)  نرخ مثبت واقعیاز معیارهاي    بنديطبقه
(MCC  ،)مساحت زير منحنی نرخ مثبت واقعی در مقابل نرخ مثبت كاذب  (ROCو مساحت )  مقابل  در  دقت  منحنی  زير  ( يادآوريPRC.استفاده شد )   جهت

 ريختگی استفاده شد.بندي از ماتريس درهمنمايش اشتباهات طبقه
پژوهش،  د  ها: یافته اين  بیان ژنابتدا  ر  تغییرات  و تنشتحلیل  بین شرايط كنترل  مقايسه  با  انجام شد.ها  و گرمايی  ژن   3412۹از مجموع    هاي سرمايی 
در مراحل بعدي براي انتخاب   وانتخاب شدند    بیشتر از يک بودند،   log2FoldChangeكه داراي    0۵/0در سطح    ژن با تغییر بیان معنادار  213۶شده،  بررسی

اجرا  ی  هاي دمايی، سه الگوريتم انتخاب ويژگدهنده به تنشهاي كلیدي پاسخ براي استخراج ژنهاي يادگیري ماشین مورد استفاده قرار گرفتند.  ويژگی و تحلیل
طور مشترک توسط سه الگوريتم انتخاب ويژگی شناسايی شدند.  ژن به  نهدر مجموع،  استخراج شدند.    بنديژن برتر بر اساس رتبه  ۵0  ، هر الگوريتمدر  شد.  

ها داشت.  دقت بالايی در تفکیک كلاس  Bayes Netشد. الگوريتم  ارزيابی    كنترل، تنش سرما و تنش گرما  بندي براي تفکیک سه كلاسطبقه  كارايی دو مدل
بود. در كلاس    ۹80/0برابر با     (Precision) و دقت  021/0برابر با     (FP Rate) ، نرخ مثبت كاذب1برابر با   (TP Rate) براي كلاس كنترل، نرخ حساسیت

 (.  1برابر با   بندي شدند )دقت و نرخ حساسیتدرستی طبقهها به. در تنش گرما، تمامی نمونهمدبدست آ 0/ ۹۵8و نرخ حساسیت  1تنش سرما، دقت 
  ۹۶/0برابر با   و دقت  1برابر با   بنديها از خود نشان داد. در كلاس كنترل، نرخ صحیح طبقهنیز دقت بالايی در تشخیص كلاس Random Forest الگوريتم

الگوريتم در شناسايی صحیح به  1و دقت    ۹۵8/0بندي  هاي تنش سرما و تنش گرما، نرخ صحیح طبقهبود. براي كلاس دست آمد كه بیانگر عملکرد قوي 
 .بود هاي تحت تنشنمونه

تر  ساز مطالعه دقیقهاي دمايی زمینههاي كلیدي موثر در پاسخ گیاه سورگوم به تنشدهند كه شناسايی و تحلیل ژننتايج اين مطالعه نشان می گیری: نتیجه
هاي مولکولی اين گیاه تحت شرايط تنش  تواند به افزايش فهم ما از مکانیسمهاي سلولی است و میهاي بیولوژيکی دخیل در تنظیم پاسخ مسیرها و شبکه

براي   طور مشترک توسط سه الگوريتم انتخاب ويژگی شناسايی شدند.ژن به  نهشده با تغییرات بیان معنادار،  ژن شناسايی  213۶از میان    . كمک شايانی نمايد
  ات د تا تغییرنانجام شو  هاي مختلف سورگومرقم بر روي    یولوژيکی مستقلهاي بآزمايش  كه  ، نیاز استمناسبهاي مولکولی  شاخصها به عنوان  تايید اين ژن 

دهنده  نشانها  بندي نمونهدر طبقه  Random Forestو    Bayes Net  شامل   هاي يادگیري ماشینالگوريتم  مطلوبعملکرد    تأيید گردد.  شرايط تجربیها در  آن  بیان
آرابیدوپسیس و ذرت، و   در Sobic.004G283300 ژن  بررسی همولوگكنترل است.  و    شرايط تنش دماها در  بیان ژنها در تفکیک  قدرت و دقت اين مدل 

علاوه بر اين، بررسی  گرمايی دلالت دارد.  هايدر تنش هادر آرابیدوپسیس بر نقش آن Sobic.006G093500و  Sobic.010G100600هاي هاي ژنهمولوگ
 و  معتبر  گزارش  تاكنون  كه  دهدمی  نشان  علمی  مقالات  و  ژنومی  داده  هايپايگاه  درهاي مدل مانند برنج و ذرت  شده در گونههاي شناسايیهاي ژنهمولوگ
،  Sobic.010G128900  ،Sobic.001G093100  ،Sobic.007G168100  ،Sobic.002G269100هاي  ژن  دقیق و عملکرد زيستی  نقش  خصوص  در  مستندي

Sobic.006G183701    وSobic.002G047800  ناشناخته  هايژن  عنوانبه  ژن  شش  اين.  دمايی وجود ندارد  هايتنش  به  پاسخ   در (uncharacterized)   معرفی 
 در  هاژن   اين  نقش  كردن  مشخص  براي  بیشتر  تحقیقات  انجام  اين،   بر  بنا.  است  نگرفته  قرار  مطالعه  مورد  تاكنون  مولکولی  سطح   در  هاآن  عملکرد  و  اندشده

. آيددست  به  هاي محیطی  ها در واكنش به تنشتا درک بهتري از عملکرد آن  است  ضروري  سورگوم  در  دمايی  هايتنش  به  پاسخ   و  فیزيولوژيکی  فرآيندهاي
محیطی باشد و به پايداري كشاورزي در آينده كمک كند. پیشنهاد  ساز توسعه ارقام جديد و مقاوم در برابر شرايط نامساعد زيستتواند زمینهاين اطلاعات می

هاي  هاي مختلف تنشها در زمینهد تا عملکرد دقیق آننهاي ناشناخته انجام شوشده و همچنین ژنهاي شناسايیشود كه مطالعات بیشتري بر روي ژنمی
مولکولی در شرايط واقعی كشاورزي هاي  شاخص زيستی بیشتر مورد بررسی قرار گیرد. همچنین، اقدامات تجربی و میدانی براي ارزيابی كارايی اين    زيستی و غیر

 تواند به بهبود مستمر و پايداري تولیدات زراعی كمک كند. ضروري است. انجام چنین عملیاتی می
 

 ژن، سورگوم، تنش دمايی  نانتخاب ويژگی، بیا کلیدی:  هایواژه 
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 3۵........................................... .................................................................................. سورگومهاي كلیدي تعیین ژنهاي يادگیري ماشین جهت مقايسه الگوريتم

 مقدمه 
  غیرطور كلی نسبت به تنش  به (  C4چهار كربنه ) گیاهان

میمقاوم  زيستی گرفته  نظر  در   & Pardo)  شوندتر 

VanBuren, 2021) .  گیاهان در  ترانسکريپتومیک   مطالعات 
يا   چهاركربنه سرما  گرما،  به  پاسخ  در  سورگوم  و  ذرت  مانند 

هاي بیان ژن بسته به  توجهی را در پاسخسالی، تنوع قابلخشک
 Abdel-Ghany et al., 2020; Frey)  دندهژنوتیپ نشان می 

et al., 2015; Shi et al., 2017; Sunoj et al., 2017)  .
زيستی مختلف نسبتاً متحمل    هاي غیراگرچه سورگوم به تنش 

درجه    32است، افزايش دما بالاتر از حد مطلوب )  شناخته شده
 Prasad) تواند عملکرد سورگوم را كاهش دهدگراد( میسانتی 

et al., 2017; Tack et al., 2017)  .  ساير با  مقايسه  در 
می گرمسیري محسوب  كه گیاهی  سورگوم  شود،  محصولات، 

به  سرما،  تنش  به  حساسیت  نسبت  رشد،  فصل  اوايل  در  ويژه 
د  نتوانگراد میدرجه سانتی   1۵تر از  بالايی دارد. دماهاي پايین

شوند  منجر آن  عملکرد  افت  و  گیاه  استقرار  كاهش   به 

(Moghimi et al., 2019)  . اگرچه در  طور خلاصه، سورگومبه ،
می  رشد  نامطلوب  دماشرايط  اما  از حد  كند،  بالاتر  يا  كمتر  ي 

بر   شود كهسرما و گرما می  تنشباعث ايجاد  ترتیب  مطلوب به
  .گذاردوژي و رشد كلی تأثیر منفی می فیزيول

ژن  شناسايی  گیاهان،  در  تنش  مطالعات  بیشتر  يا  در  ها 
گونه آلل از  تنش  به  تحمل  در  درگیر  كلیدي  يا  هاي  ها 

را نشان میژنوتیپ  بالايی  دهند، هايی كه تحمل يا سازگاري 
 Rai)  شودعنوان يک رويکرد مؤثر و كارآمد در نظر گرفته می به 

& Rai, 2020)عنوان يک گونه هدف  اين، سورگوم به   بر   . بنا
تنش  به  آن  بالاتر  به تحمل  توجه  به  با  نسبت  زنده  غیر  هاي 

براي چنین    ديگر محصولات اصلی مانند برنج، ذرت و نیشکر
 .(Tu et al., 2023) است  اهداف شناسايی ژنی شناخته شده

ژن  بیان  افتراقی  بررسی  تحلیل  براي  مؤثر  روشی  ها 
هاي كلیدي، مسیرهاي زيستی سلولی است كه با شناسايی ژن

هاي مولکولی مرتبط با فرآيندهاي  از مکانیسمرا  درک بهتري  
پاسخ و  هاي اولیه و ثانويه  ، متابولیسمپیامفیزيولوژيکی، انتقال  
می  فراهم  تنش  تحلیل    .(Bordbar et al., 2023)   كندبه 

بیان ژن  بافتالگوي  گیاه، در ها در  و مراحل مختلف رشد  ها 
تنش  متفاوت  می شرايط  محیطی،  بینش هاي  هاي تواند 

واكنش    در   را  ارزشمندي نحوه  و  مولکولی  سازوكارهاي  باره 
 Rezaei Musa Dargh et)  ها ارائه دهدگیاهان به اين تنش

al., 2024).   
در   هاي بیان ژندادهموعهدر مج  (هاژنها )انتخاب ويژگی 

توجه دهه اخیر  به   هاي  را  كردهزيادي  جلب  است    خود 
(Abdelwahab et al., 2022; Nazari et al., 2023)  .

( همکاران  و  الگوريتم2023نظري  يادگیري مبتنیهاي  (  بر 
عمیق يادگیري  و  طبقه  را  ماشین  ژن براي  حالتبندي  در   ها 

منظور به دادند و    مورد استفاده قرار  در ذرت تنش زيستی    كنترل و
الگوريتم اين  عملکرد  ويژگیافزايش  انتخاب  كلیدي  هاها،  ي 

 ,.Nazari et al)اعمال شد   Relief از طريق الگوريتم  ها()ژن

مطالعه   .(2023 روشدر  شامل    ژن  انتخاب  تركیبی  اي، 
ReliefF  ،( كسب اطلاعاتInformation Gain)    وLASSO 

(least absolute shrinkage and selection operator  )

  انواع   با  مرتبط  كلیدي  هاي ژن   بینیپیش   و  شناسايی  جهت
 Nazari)شد    پیشنهاد  در آرابیدوپسیس  زيستی  ي غیرهاتنش

et al., 2023) . 
هاي با بعد بالا معمولاً شامل داده  جايی كه مجموعهاز آن 

غیرويژگی و  تکراري  افزايش    هاي  به  كه  هستند  مفیدي 
منجر  نظر  مورد  مدل  اجراي  زمان  و  محاسباتی  پیچیدگی 

ويژگی نشومی انتخاب  بنابراين  ويژگی د،  انتخاب  براي  هاي  ها 
هاي غیرضروري ضروري است. اين عمل  مفید و حذف ويژگی 

دهد بلکه دقت  تنها زمان اجرا يا زمان آموزش را كاهش مینه 
ها توان نمونه اساس اين مدل، می  دهد. برمدل را نیز افزايش می

به كلاس در داده را   James et)بندي كرد  هاي خود دستهها 

al., 2023)  . 
بینی الگوهاي بیان ژن يکی از بسیاري از كاربردهاي پیش

به  كه  است  تحتبیولوژيکی  ماشین  يادگیري   نظارتواسطه 

(ML) داشتهپیشرفت زيادي   ,.Moore et al)است    هاي 

به دو دسته يادگیري ماشین    طور  ه ب  .(2022 اين حوزه  كلی، 
نمايش   يادگیري  و  (  representation learning)كلاسیک 

می نمايشتقسیم  يادگیري  اگرچه  كاربردهاي  شود.  با  اخیراً 
است، يادگیري ماشین  يادگیري عمیق توجه زيادي را جلب كرده

مزايا برخی  همچنان  در    را  كلاسیک  سهولت  جمله  از  دارد، 
هاي محاسباتی كمتر، قابلیت اجرا بر روي  پیکربندي، نیازمندي

هاي  تر مدل. در سالتفسیر آسان و  تر،  تر و مهمهاي كوچکداده
 اخیر، يادگیري ماشین كلاسیک با موفقیت براي مطالعه تنظیم 

  زيستی در گیاهان به كار رفته   هاي غیرناشی از استرس   بیان ژن 
رويکرد از  همکاران  و  آزودي  مثال،  براي  براي   ML است. 

بندي بیان ژن در پاسخ به استرس همزمان گرما و خشکی طبقه 
كردند مطالعه  .(Azodi et al., 2020)  استفاده  از  اي،  در 

يادگیري  فرارويکردهاي   و همچنین  ماشین  يادگیري  تحلیلی، 
عمیق براي شناسايی الگوهاي مختلف بیان ژن در ذرت تحت 

 ,.Nazari et al)  شد  شرايط كنترل و استرس زيستی استفاده

دادهبه   .(2023 در  كارگیري  ژن  بیان  به  مربوط  هاي 
اند،  هايی كه براي افزايش مقاومت به تنش انتخاب شده جمعیت

هاي مرتبط عنوان روشی جايگزين براي شناسايی ژن تواند به می
با مسیرهاي پاسخ به تنش مورد استفاده قرار گیرد. اين موضوع 

ويژگی  ژن،  بیان  سطوح  كه  دارد  اهمیت  جهت  آن  هايی از 
هستندقابل و    .( Gibson & Weir, 2005)  توارث  بونوت 

روي دينامیک بیان ژن   را اثر تنش دمايی و زمان روزهمکاران  
در سورگوم بررسی    حرارت  به  مقاوم  و  حساس  هايدر ژنوتیپ 

ژنی خوشه همچنین،    . (Bonnot et al., 2023)  نمودند هاي 
  صورت همبسته و همزمان در پاسخ به شرايط ها( كه به )ماژول

یرهاي اي و مسساختارهاي شبکه   فعالیت دارند و  تنش دمايی
 يادگیري  از  گیريبهره   با  اي،مطالعه  در  . ندبررسی شد  بیولوژيک

 مطالعه  18  از  RNA-seq  ترنسکريپتومیک  هايداده  ماشین،
 غیر  تنش  نوع  يازده  شامل  كه  شدند،  تحلیل  و  تجزيه  مستقل
 ها،ويژگی   انتخاب  انجام  با .  بود  زيستی  تنش  نوع  سه  و  زيستی

 بندياولويت   اصلی  ژن  400  دهی،وزن   الگوريتم  پنج  از  استفاده  با
عنوان بیوماركر بالقوه شناسايی شدند  هاي كلیدي بهو ژن   شدند

(Panahi, 2024) . 

 
 زهرا زینتی  و لیلا نظری

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
jc

b.
20

25
.1

61
1 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jc
b.

sa
nr

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

4-
18

 ]
 

                             4 / 12

http://dx.doi.org/10.61882/jcb.2025.1611
http://jcb.sanru.ac.ir/article-1-1611-en.html


 3۶............ ................................................................................................................................ 1404 /4نامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال هفدهم/ شماره پژوهش

 
 

پیشر رويکردهاي  از  و  استفاده  ويژگی  انتخاب  ابی  ارزيفته 
الگوريتم آن با  براي  رو  ،ماشینيادگیري    هايها  نوآورانه  شی 

به  ژن  شناسايی پاسخ  در  مهم  مطالعه .استتنش  هاي  اي در 
 32، مقايسه  (Haury et al., 2011)  و همکاران هايوري  توسط

هاي بیان ژن نشان داد كه روش انتخاب ويژگی بر روي داده
بر دقت پیش روش تأثیر قابل توجهی    بینی دارند هاي مختلف 

استفاده از يک الگوريتم انتخاب ويژگی ممکن است منجر به  
شود  نتايج  در  ويژگی  روش و    سوگیري  انتخاب  مختلف  هاي 

دهندمی ارائه  متفاوتی  نتايج  رتوانند  در  .  تركیبی  ويکردهاي 
هايی منجر شوند كه  توانند به شناسايی ژنانتخاب ويژگی می 
داده  و  شرايط  بهدر  نیز  مختلف  ژن هاي  كلیدي  عنوان  هاي 

می مطالعه شناسايی  توسطشوند.  همکاران  كولومبلی  اي  و 
روش) از  استفاده  كه  داد  نشان  انتخاب  (  تركیبی  هاي 

در    توانستويژگی   نتايج  تعمیم  قابلیت  و  پايداري  افزايش  به 
داده كندتحلیل  بیان ژن كمک   ,.Colombelli et al) هاي 

2022) . 
ژن  شناسايی  پژوهش  اين  از  هدف  راستا،  همین  هاي در 

هاي دمايی )سرما و گرما( در گیاه كلیدي مؤثر در پاسخ به تنش 
داده از  استفاده  با  به سورگوم  و  ترانسکريپتومی  كارگیري  هاي 

شاملروش ويژگی  انتخاب     ، Information Gain  هاي 
Gain Ratio  وReliefF     است. همچنین، براي ارزيابی دقت

طبقه ژن در  منتخب  الگوريتمهاي  از  تنش،  شرايط  هاي بندي 
گرفته  بهره   Random Forestو Bayes Net يادگیري ماشین

می  رويکرد  اين  زمینه شد.  شناسايی  تواند  هاي  شاخصساز 
تنش  به  مقاوم  ارقام  ژنتیکی  اصلاح  در  مؤثر  هاي مولکولی 

 .محیطی باشد
 

 ها مواد و روش
مربوط   RNA_seq (raw_countsخوانش خام ) هايداده

داده  GSE225632  (GPL20690  ،)به   پايگاه   GEOاز 
)https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/(   شد .  نداستخراج 

 حساس)  RTx430  شامل  سورگوم  هايژنوتیپ   مطالعه فوق،  در
 متحمل)  SC224  و(  گرما  به  متحمل)  Macia  ،(گرما  و  سرما  به
با دماي    هاياتاق  در  گرفتند. گیاهان  قرار  استفاده  مورد(  سرما  به

  30پايه    بر  روزانه  دمايی  شرايط  و   شدند  داده  رشد  شدهكنترل
.  ندشد   گراد شب تنظیمدرجه سانتی  20گراد روز و  درجه سانتی 

 تحت  مختلف روز   زمان  چهار  در  گیاهان  كاشت،  از  روز  ۷  از  پس
  ساعت   يک  مدت  ( بهC◦  42)  گرما  يا  (C◦  10سرما )  استرس

ين  ه اشود. ب   بررسی   شدهبیان  هايژن   پاسخ سريع   تا  گرفتند  قرار
  خورشید   طلوع  از  پس  ساعت  14  و  8  ،۵  ،0  در  منظور، گیاهان

 يک  مدتبه   و  شدند  منتقل  گرما  يا  سرما  تنش  هاياتاق   به
هاي برگ   مدت،   اين  از  پس .  گرفتند  قرار  تنش   تحت   ساعت

توسعه  گیاهانكاملا  بالايی   در  بلافاصله  و  آوريجمع  يافته 
 . شدند نگهداري -C◦ 80دماي  در و منجمد مايع نیتروژن

به دو  نمونه    ۹۶هاي خام بیان ژنی  دادهدر مطالعه حاضر،  
تقسیم شدند  نمونه    48)  كلاس كنترل و تنش )سرما و گرما( 

هاي و ژن  نمونه تنش گرما(  24نمونه تنش سرما و  24كنترل، 
 DESeq2پکیج  افتراقی در شرايط تنش و كنترل با استفاده از  

(v. 1.34.0)    محیط شدند.    rstudioدر  ماتريس  شناسايی 

بیان  داده با    ۹۶هاي  ژن   213۶نمونه  انتخاب  با  ژن جهت  ها 
عنوان ورودي به  به استفاده از تجزيه و تحلیل انتخاب ويژگی  

 ReliefFو  Information gain،   Gain ratioهاي  الگوريتم
ها به سه كلاس كنترل، تنش سرما و تنش گرما  دادهداده شد.  

شدند.   نرم تقسیم  از  ويژگی  انتخاب    Weka 3.7افزار  براي 
و   شد  الگوريتم    ۵0استفاده  هر  توسط  كه  برتر  بندي رتبه ژن 

جهت  (  Venn Diagram)ون    بودند انتخاب شدند. نموار شده
ژن شد يافتن  ترسیم  الگوريتم  سه  اين  بین  مشترک    هاي 

(https://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/Ven

n/) . 
ژن  اعتبارسنجی  طبقه جهت  در  مشترک  بندي هاي 

تنش  نمونه  سرما  هاي  تنش  الگوريتم گرما،  دو  از  كنترل  و 
Bayes Net    وRandom Forest    .هاي الگوريتماستفاده شد

 . نداجرا شد Weka 3.7فوق در محیط نرم افزار 
 انتخاب ویژگی 
( معیاري است كه مقدار Information Gainكسب اطلاعات )
كند. گیري میدازه شده توسط يک ويژگی را اناطلاعات فراهم

فراهم  اطلاعات  مقدار  محاسبه  براي  اطلاعات  كسب  شده از 
ا بعد بالا استفاده  هاي بهاي دادهتوسط هر ويژگی در مجموعه 

ويژگی اول كه بیشترين اطلاعات را فراهم     Kشود. سپس،می
كانديدا  ي ويژگی شوند تا يک زيرمجموعهكنند، انتخاب میمی

دهند تعريف  .  تشکیل  اطلاعاتی  مقدار  عنوان  به  معیار  اين 
 آيد. می دست شود كه از ويژگی براي تعیین كلاس به می

 

Gain(A)=H(D)−H(D∣A) 
 

Gain(A)   ويژگی از  كه  را  اطلاعاتی  براي    A  میزان 
 H(D)كند. گیري میآيد، اندازهمی  دستها بهبینی كلاس پیش

  دهنده میزان نااطمینانیكه نشاناست    Dآنتروپی مجموعه داده  
(uncertainty)   كلاس در  اطلاعات  اختلاط  از يا  قبل  ها 

ويژگیتقسیم براساس  آنتروپی است.    A  بندي  مقدار  هرچه 
آنتروپی مجموعه    H(D∣A)  .بیشتر باشد، نااطمینانی بیشتر است

بندي است. اين مقدار  بعد از تقسیم  A  با توجه به ويژگی داده
نانشان میزان  كلاس   دهنده  در  درون اطمینانی  ها 

ويژگی  زيرمجموعه براساس  كه  است  اند.  شدهايجاد    Aهايی 
عبارت ديگر، اين آنتروپی پس از آن است كه اطلاعات مرتبط  به 

ويژگی   اختیار   با  دارددر   ,Kononenko & Kukar)  قرار 

2007)  . 
( اطلاعات  كه  Gain Ratioنسبت كسب  است  معیاري   )

ويژگی   يک  توانايی  سنجش  تقسیمبراي  دادهدر  هاي  بندي 
به  میورودي  كسب  كار  معیار  از  فراتر  گامی  معیار  اين  رود. 

اطلاعات ساده است و با تقسیم كردن مقدار كسب اطلاعات  
يک ويژگی به میزان نااطمینانی )ناخالصی( ناشی از آن ويژگی،  

آيد. هدف اصلی از استفاده از نسبت كسب اطلاعات،  می  دستبه 
هاي با مقادير بالاي دامنه )مثل  كاهش تمايل به انتخاب ويژگی

  هايی كه تعداد مقادير منحصربه فرد زيادي دارند( است. ويژگی
 :شودفرمول نسبت كسب اطلاعات به صورت زير بیان می 

Gain Ratio(A) = 
Gain(A)

Split Info(A)
 

Split Info(A)  تقسیم از  ناشی  نااطمینانی  بر  داده  میزان  ها 
 شود:صورت زير محاسبه می و به  استA  اساس ويژگی
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Split Info (A) = - ∑
|Dv|

|D|
log2

|Dv|

|D|v∈Values(A)  
اي است  ها در زيرمجموعهتعداد نمونه   |Dv|  در اين فرمول،

ها تعداد كل نمونه  |D|شده و  تولید  Aويژگی    از  vكه با مقدار  
 .  (Liu & Motoda, 2012) در مجموعه داده است

هاي پیشرفته براي انتخاب  يکی از روش   ReliefFالگوريتم  
هاي با ابعاد بالا است. اين الگوريتم يک روش ها در دادهويژگی
هاي مهم در  بر يادگیري است كه براي شناسايی ويژگیمبتنی
است. الگوريتم   ها( طراحی شدهها )يا خروجیبینی كلاسپیش

ReliefF كند صورت زير عمل می به (Kononenko, 1994) : 
نمونه  -1 نمونه  تعیین  هر  براي  داده،    ixهاي همسايه:   Kدر 

شود كه  هاي مشابه( پیدا می ترين نمونه همسايه نزديک )نزديک
همسايه همشامل  نمونه هاي  )يعنی  كلاس كلاس  كه  هايی 

غیر و  دارند(  نمونه هم   مشابه  )يعنی  كلاس  كلاس  كه  هايی 
 متفاوت دارند( است. 

اساس تفاوت    بر   jAها: وزن هر ويژگی  محاسبه وزن ويژگی   -2
شود.  كلاس محاسبه می هم   كلاس و غیر هاي همآن در نمونه 

دسته ويژگی بهتر  تفکیک  به  قادر  كه  وزن هايی  هستند،  ها 
 كنند. بالاتري دريافت می

كلاس محاسبه هم  كلاس و غیرهاي همتفاوت آن در نمونه   -3
ها هستند، هايی كه قادر به تفکیک بهتر دستهشود. ويژگی می

 كنند.وزن بالاتري دريافت می
 بندی های طبقه ارزیابی الگوریتم  معیار

شده با استفاده از چندين معیار مبتنی بر  بینیهاي پیشكلاس
ارزيابی   (FP) و نرخ مثبت كاذب (TP) مقادير نرخ مثبت واقعی 

 :شدند
  TP Rate = TP/(TP+FN) = نرخ مثبت واقعی

 FP Rate = FP/(FP+TN) = نرخ مثبت كاذب

 TP/(TP+FP) = (Precision) دقت

 TP/(TP+FN) = (Recall) بازخوانی

  F = 2*(Precision*Recall)/(Precision+Recall) معیار

MCC = (TP*TN–FP*FN) / 
√(TP+FP)(TP+FN)(TN+FP)(TN+FN) 
ROC =   مساحت زير منحنی نرخ مثبت واقعی در مقابل نرخ
  مثبت كاذب 
PRC =  مساحت زير منحنی دقت در مقابل يادآوري 
 

 هايژن  یپروتئینو توالی    شده در اين مطالعهاستفاده R كدهاي
 .نداارائه شده  هاي تکمیلیصورت دادهبه كلیدي
 

 و بحث  نتایج 
داده تحلیل  ابتدا  مطالعه،  اين  هدف  در  با  ژن  بیان  هاي 

هاي داراي بیان افتراقی بین شرايط كنترل و تنش  شناسايی ژن 
ژن مورد    3412۹)سرما و گرما( انجام شد. در مجموع، از بین  

بیشتر از   لگاريتم تغییرات بیان ژن با مقدار 213۶بررسی، تعداد 
به  انتخاب شدند عنوان ژن يک،  بیان معنادار  تغییر    هاي داراي 
 .  (1)شکل 

ژن  و  اين  ويژگی  انتخاب  براي  بعدي  مراحل  در  ها 
منظور به   .هاي يادگیري ماشین مورد استفاده قرار گرفتندتحلیل

به تنش شناسايی ژن  با پاسخ  هاي دمايی، هاي كلیدي مرتبط 
شامل   ويژگی  انتخاب  الگوريتم   Informationسه 

Gain،Gain Ratio   وReliefF براي هر  ندكار گرفته شد به .
رتبه  ۵0الگوريتم،   اساس  بر  برتر  انتخاب  ژن  با  شدندبندي   .

تعداد   ون،  نمودار  از  الگوريتم    43استفاده  چند  يا  دو  در  ژن 
)جدول ژن    نهها،  صورت مشترک شناسايی شدند. از میان آنبه 
هم به (  1 ويژگی  طور  انتخاب  الگوريتم  سه  هر  توسط  زمان 

هاي ژن  شامل شناسه   1  جدول   (.2)شکل    تشخیص داده شدند
نسخه شناسه   4/1و    1/3هاي  در  ، UniProtهاي  سورگوم، 

هاي مذكور و توضیح درباره عملکرد  در گونه   همولوگهاي  ژن
 . استزيستی هر ژن 

 

 
 ژن با مقدار 213۶ژن مورد بررسی، تعداد   3412۹ ترل و تنش )سرما و گرما(. ازهاي داراي بیان افتراقی بین شرايط كنژن  -1شکل  

 .است  padjمقادير  y. محور هاي داراي تغییر بیان معنادار انتخاب شدندعنوان ژنبیشتر از يک، به  لگاريتم تغییرات بیان
Figure 1. Differentially expressed genes between control and stress conditions (cold and heat). Out of 34,129 genes 
examined, 2,136 genes with a log2 fold change greater than 1 were selected as significantly differentially expressed 

genes. The y-axis represents the adjusted p-values (padj). 

 
 زهرا زینتی  و لیلا نظری
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 شده توسط سه الگوريتم انتخاب ويژگی هاي مشترک و اختصاصی شناسايیدهنده ژننمايشنمودار ون    -2شکل 

Information Gain، Gain Ratio و ReliefF  
Figure 2. The Venn diagram illustrating the shared and unique genes identified by the three feature selection 

algorithms: Information Gain, Gain Ratio, and ReliefF.  
 

 
ويژگی  مشخصات ژن -1جدول   انتخاب  الگوريتم   هاي  و ژن ReliefF و    Gain Ratio،Information Gainهاي منتخب مشترک بین سه 

 هاي ذرت، برنج و آرابیدوپسیس.  ها در گونه همولوگ آن               
Table 1. Characteristics of the common selected genes identified by the three feature selection algorithms: Gain Ratio,  
              Information Gain, and ReliefF, along with their homologs in maize, rice, and Arabidopsis.  

شناسه ژن در  
3.1نسخه   

ID V3.1 

شناسه  
ژن در 
نسخه  

1.4 
ID V1.4 

شناسه در  
پايگاه  

 UniProtداده
UniProt 

 ذرت 
Maize 

 برنج
Rice 

 آرابیدوپسیس 
Arabidopsis 

 توضیح عملکرد زيستی ژن
Description 

Sobic.010G1
28900 

Sb10g01
1733 

C5Z1J9 
GRMZM2
G153194 

 AT3G53050 

D-galactoside/L-rhamnose binding SUEL lectin protein 

رامنوز متصل -L / گالاكتوزيد -D كه به SUEL تینپروتئین لک 
 شودمی

Sobic.001G0
93100 

Sb01g00
8370 

C5X176 
GRMZM2
G074395 

LOC_Os03g59350  
Scopoletin glucosyltransferase 

 ترانسفراز اسکوپولیتینگلوكوزيل 

Sobic.004G2
83300 

  GRMZM2
G434203 

LOC_Os02g45420 AT1G12630 

A member of the DREB subfamily A-4 of ERF/AP2 
transcription factor family 

 از خانواده عوامل رونويسی A-4 نوع DREB عضوي از زيرخانواده

ERF/AP2 

Sobic.007G1
68100 

      

Sobic.010G1
00600 

Sb10g00
8750 

C5Z7K1 
GRMZM2
G405133 

LOC_Os06g13580 AT3G28370 

SCEP2; Coiled coil protein involved in formation of 
synaptonemal complex. Localized to the central region of 

the SC and interacts with SCEP1 and ZYP1. 

SCEP2خورده كه در تشکیل كمپلکس ؛ پروتئین مارپیچ پیچ
سیناپتونمال نقش دارد. اين پروتئین در ناحیه مركزي كمپلکس 

 .تعامل دارد  ZYP1 و  SCEP1 سیناپتونمال قرار گرفته و با

Sobic.006G0
93500 

Sb06g01
7850 

C5Y979 
GRMZM2
G331701 

LOC_Os04g36750 AT4G10250 

Columbia endomembrane-localized small heat shock 
protein 

 واقع در اندوممبران كلومبیا پروتئین كوچک شوک گرمايی

Sobic.002G2
69100 

Sb02g03
0310 

C5X625 
GRMZM2
G124037 

LOC_Os09g35020  Dehydration-responsive element-binding protein 1H 

Sobic.006G1
83701 

Sb06g02
5800 

C5YE39    آبی دهنده به كمدهنده به عنصر پاسخ پروتئین اتصال 1H 

Sobic.002G0
47800 

      

 
الگوريتم   عملکرد  مطالعه،  اين  براي  Bayes Net در 

نمونه طبقه  تنش  بندي  و  تنش سرما  به سه كلاس كنترل،  ها 
نتايج جدول   شد.  ارزيابی  می   2گرما  الگوريتمندهنشان  كه   د 

Bayes Net   بندي داراي دقت  سازي طبقه طور كلی در شبیه به
براي كلاس كنترل، نرخ حساسیت   ( TP Rate)  بالايی است. 

  و دقت   021/0برابر با   (FP Rate)  ، نرخ مثبت كاذب1برابر با  
(Precision)   با سرما،    ۹80/0برابر  تنش  كلاس  در  بود. 

دست  ه  را ب  ۹۵8/0و نرخ حساسیت    1الگوريتم توانست دقت  
عملکرد عالی داشت   Bayes Net آورد. در تنش گرما، الگوريتم

نمونه  تمامی  طبقه و  درستی  به  نرخ ها  و  )دقت  شدند  بندي 
با     حساسیت تمام  1برابر  در  الگوريتم  اين  عملکرد  متوسط   .)

 ۹۹0/0برابر    Fمعیار  ها، شامل نرخ حساسیت، دقت، و  كلاس
نشان  كه  طبقه بود  در  الگوريتم  بالاي  كارايی  بندي دهنده 

 .ها استنمونه 
جدول   نتايج  طبق  درهم3همچنین،  ماتريس  ريختگی ، 

به طبقه  دقیقبندي  طبقه طور  اشتباهات  جزئیات  را  تري  بندي 
نمونه به درستی    48هاي كنترل، تمام  دهد. براي نمونه نشان می

نمونه    23نمونه،    24شناسايی شدند. در كلاس تنش سرما، از  
نمونه به اشتباه به كلاس    1بندي شدند و تنها  درستی طبقه به 

ها به  كنترل تخصیص يافت. در كلاس تنش گرما، تمامی نمونه 
 .بندي شدنددرستی طبقه 

 
 زهرا زینتی  و لیلا نظری
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 3۹........................................... .................................................................................. سورگومهاي كلیدي تعیین ژنهاي يادگیري ماشین جهت مقايسه الگوريتم

 Bayes Netهاي كنترل، تنش گرما و تنش سرما با استفاده از الگوريتم بندي كلاس نتايج طبقه  -2جدول 
Table 2. Classification results of control, heat stress, and cold stress classes using the Bayes Net algorithm 

مدل 
بنديطبقه  

 كلاس 
Class 

نرخ مثبت  
 واقعی 

TP Rate 

 نرخ مثبت كاذب 
FP Rate 

 دقت 
Precisi

on 

 بازخوانی 
Recall 

 Fمعیار 
F-Measure 

ضريب همبستگی  
Matthews 

MCC 

مساحت زير منحنی 
ROC 

ROC Area 

مساحت زير  
 منحنی 

PRC Area 

Bayes Net 

 Control 1.000 0.021 0.980 1.000 0.990 0.979 0.980 0.944كنترل 

تنش سرمايی 
Cold stress 

0.958 0.000 1.000 0.958 0.979 0.972 0.974 0.972 

تنش گرمايی  
Heat stress 

1.000 0.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 

میانگین 
Average 

0.990 0.010 0.990 0.990 0.990 0.983 0.984 0.965 

Random 
Forest 

 Control 1.000 0.042 0.960 1.000 0.980 0.959 0.984 0.963كنترل 

تنش سرمايی 
Cold stress 

0.958 0.000 1.000 0.958 0.979 0.972 0.970 0.969 

تنش گرمايی  
Heat stress 

0.958 0.000 1.000 0.958 0.979 0.972 1.000 1.000 

میانگین 
Average 

0.979 0.021 0.98 0.979 0.979 0.966 0.984 0.974 

 
 Bayes Netهاي كنترل، تنش گرما و تنش سرما با استفاده از الگوريتم بندي كلاس ماتريس درهم ريختگی طبقه  -3جدول 

Table 3. Confusion matrix of the classification of control, heat stress, and cold stress classes using the Bayes Net  
                algorithm 

 بندي شدهطبقه  
Classified 

 تنش گرمايی  
Heat stress 

 تنش سرمايی
Cold stress 

 كنترل
Control 

 هاي واقعیداده
 Control 0 0 48كنترل 

 Cold stress 0 23 1تنش سرمايی 
 Heat stress 24 0 0تنش گرمايی 

 
طبقه  مدل  عملکرد  بیشتر  ارزيابی  الگوريتمبراي   بندي، 

Random Forest طور كه    نیز مورد استفاده قرار گرفت. همان
شود، اين الگوريتم نیز دقت بالايی در  مشاهده می  2در جدول  

نرخ  تشخیص كلاس  كنترل،  در كلاس  داد.  نشان  خود  از  ها 
طبقه با   بنديصحیح  دقت   1برابر  با   و  براي    ۹۶/0برابر  بود. 

طبقه كلاس نرخ صحیح  گرما،  تنش  و  سرما  تنش  بندي هاي 
دست آمد كه بیانگر عملکرد قوي الگوريتم  به   1و دقت    ۹۵8/0

میانگین كلی  .هاي تحت تنش استدر شناسايی صحیح نمونه
، دقت ۹۷۹/0بندي  معیارهاي ارزيابی شامل نرخ صحیح طبقه 

بود كه عملکرد الگوريتم را در    ۹۷۹/0برابر با   F و معیار  ۹8/0
 .دهدسطحی بسیار مطلوب نشان می 

، مشخص است كه از  (4ريختگی )جدول در ماتريس درهم
نمونه  48 به نمونه كلاس كنترل، تمامی  بندي  درستی طبقه ها 

نمونه به اشتباه به كلاس    يکشدند. در كلاس تنش سرما، تنها  
نمونه،    24كنترل اختصاص يافت. در كلاس تنش گرما نیز، از  

در مجموع،   گرفت.  قرار  كنترل  در كلاس  اشتباهاً  نمونه  يک 
 نیز مانند Random Forest د كه الگوريتمندهنتايج نشان می

Bayes Net  نمونه بالا،  بسیار  دقت  با  است  به  توانسته  را  ها 
 .بندي نمايدهاي موردنظر دستهدرستی در كلاس 

 
 Random Forestهاي كنترل، تنش گرما و تنش سرما با استفاده از الگوريتم بندي كلاس ماتريس درهم ريختگی طبقه  -4جدول 

Table 4. Confusion matrix of the classification of control, heat stress, and cold stress classes using the Random Forest  
               algorithm 

 بندي شدهطبقه  
Classified 

 تنش گرمايی  
Heat stress 

 تنش سرمايی
Cold stress 

 كنترل
Control 

 هاي واقعیداده
 Control 0 0 48كنترل 

 Cold stress 0 23 1تنش سرمايی 
 Heat stress 23 0 1تنش گرمايی 

 
اين مطالعه نشان   الگوريتم    دهندمینتايج  كه تركیب سه 

 Reliefو Gain Ratio، Information Gain  انتخاب ويژگی 

هاي يادگیري ماشین، روشی نوين و كارآمد در شناسايی با روش
آورد. هاي كلیدي پاسخ به تنش دمايی در سورگوم فراهم می ژن

تکیه   الگوريتم  يک  بر  تنها  كه  مشابه  مطالعات  با  مقايسه  در 
دارند، استفاده از همپوشانی چند الگوريتم دقت و اعتمادپذيري  

ها را  ها را افزايش داد و احتمال شناسايی كاذب ژن انتخاب ژن 
طريق   از  بیوانفورماتیکی  اعتبارسنجی  همچنین،  داد.  كاهش 

ژن همولوگمقايسه  با  منتخب  شناختههاي  در هاي  شده 
هاي مدل مانند برنج و آرابیدوپسیس صورت گرفت. اين گونه 

ژن  اين  نقش  مويد  تنش  موضوع  به  پاسخ  مسیرهاي  در  ها 
 .محیطی است

الگوريتم  علاوه عملکرد  صحت  بررسی  براي  اين،  ها، بر 
طبقه معیار بنديمعیارهاي  و  حساسیت،  دقت،  براي   F شامل 

مورد سنجش   Random Forest و Bayes Net هايالگوريتم
رضايت  ندگرفت  قرار نتايج  نمونه كه  تفکیک  براي  هاي  بخشی 

 
 زهرا زینتی  و لیلا نظری
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ژن با بیان افتراقی    213۶از میان  .  ندكنترل و تنش حاصل شد 
به   نهمعنادار،   انتخاب  ژن  الگوريتم  سه  توسط  مشترک  طور 
 Relief  و    Gain Ratio،Information Gainويژگی  

می  كه  شدند  به شناسايی  مولکولی هاي  شاخص عنوان  توانند 
مطرح   سورگوم  در  تنشی  شرايط  تشخیص  براي  اعتماد  قابل 

هاي مدل  هاي همولوگ در گونه ها با ژنمقايسه اين ژن شوند. 
هاي ها را در مکانیسممانند برنج، ذرت و آرابیدوپسیس، نقش آن

با تنش  تأيید  دفاعی و سازگاري گیاه در مواجهه  هاي حرارتی 
 .كندمی

ژن   آرابیدوپسیس    Sobic.010G128900همولوگ  در 
AT3G53050    .پروتئین است يک  ژن     اين 

D-galactoside/L-rhamnose binding SUEL lectin    را
انجامبر اساس بررسی   .كندكد می   درباره ی  شده، اطلاعاتهاي 

 رامنوز-L/گالاكتوزيد-D   شونده بهنقش پروتئین لکتین متصل
(SUEL)    به تنش در گیاهان زراعی گزارش  دمايی  در پاسخ 

د كه به نقش كلی نحال، مطالعاتی وجود داربا اين  ؛نشده است
تنش لکتین تحمل  در  می ها  اشاره  محیطی   كنند هاي 

(Marothia et al., 2023 ).  مطالعه مورد  همچنین،  در  اي 
در برنج نشان داده است كه بیان اين   OsEUL هاي لکتینژن
 Lambin et)  گیردهاي مختلف قرار میها تحت تأثیر تنشژن

al., 2020).  هاي كدكننده  علاوه بر اين، تجزيه و تحلیل ژن
ها فرنگی نشان داده است كه برخی از اين ژن لکتین در گوجه 
 Osman)شوند  هاي خشکی و گرما تنظیم میدر پاسخ به تنش 

et al., 2024) توان نتیجه گرفت  . با توجه به اين مطالعات، می
هاي محیطی نقش دارند، اما براي  ها در پاسخ به تنشكه لکتین

، تحقیقات  دمايیدر تنش   SUEL تعیین نقش مشخص پروتئین
 .بیشتري لازم است

 scopoletinكدكننده  Sobic.001G093100ژن  

glucosyltransferase    .شده،  هاي انجامبراساس بررسی است
   scopoletin glucosyltransferaseگزارشی درباره نقش ژن

تنش   به  پاسخ  نیست.دمايی  در  موجود  زراعی  گیاهان  با   در 
تنباكواين گیاه  در  مطالعاتی    (Nicotiana tabacum)  حال، 

هاي دفاعی گیاه به عوامل اند كه اين آنزيم در پاسخنشان داده
 .زا نقش داردبیماري

ژن   بیان  مطالعه، كاهش   TOGT  (scopoletinدر يک 

glucosyltransferaseتجمع كاهش  به  منجر   )scopolin   
( شد كه با افزايش استرس  scopoletin  )فرم گلوكوزيله شده

تنباكو   موزايیک  ويروس  به  مقاومت  كاهش  و  اكسیداتیو 
(TMV)  بود در  .  (Chong et al., 2002)  همراه  همچنین، 

افزايش  مطالعه باعث  ژن  همین  بیان  افزايش  ديگر،  اي 
بیشترو     scopoletin UGTفعالیت   و  scopoletin تجمع 

scopolin  پس از آلودگی با TMV .اين افزايش با تشکیل  شد  
میزان  سريع بر  تأثیري  اما  بود،  مرتبط  نکروتیک  ضايعات  تر 

با توجه   . (Gachon et al., 2004)  ويروس در هر ضايعه نداشت
می مطالعات،  اين  كهبه  گرفت  نتیجه   scopoletinتوان 

glucosyltransferase   پاسخ عوامل  در  به  گیاه  دفاعی  هاي 
دمايی  زا نقش دارد، اما نقش دقیق آن در پاسخ به تنش  بیماري

 .نیاز به تحقیقات بیشتري دارد

ژن   آرابیدوپسیس    Sobic.004G283300همولوگ  در 
AT1G12630    .ژن است AT1G12630   در

  DREB  يک پروتئین از خانواده   Arabidopsis thalianaگیاه
رونويسی A-4 زيرگروه فاكتورهاي  كد  ERF/AP2 از  را 

گمی در  رونويسیكند.  فاكتور  آرابیدوپسیس،   DREB2Aیاه 
از زيرخانوادهبه  است كه در    شناخته شده A-4 عنوان عضوي 

اي نشان مطالعه د.هاي خشکی و گرما نقش دارپاسخ به تنش 
هاي مرتبط با  سازي بیان ژن با فعال DREB2A است كه  داده

تنش كمک  اين  برابر  گیاه در  بهبود تحمل  به  تنش گرمايی، 
، ژن  (Zea mays)  در ذرت.  (Sakuma et al., 2006)  كندمی

شده ZmDREB2A همولوگ آن    شناسايی  بیان  كه  است 
تنش تحت  افزايش  تأثیر  گرما  و  شوري  خشکی،  سرما،  هاي 

در گیاهان تراريخت   ZmDREB2A حد  از  بیش   . بیانيابدمی
اين  . است  هاي خشکی و گرما شدهباعث بهبود تحمل به تنش 

می  نشان  نقش   ZmDREB2A كه  هنددنتايج  است  ممکن 
هاي آبی دهنده به تنش هاي پاسخاي در تنظیم بیان ژن دوگانه

داشته  گرمايی  گیاه   .(Qin et al., 2007)باشد    و  در 
رونويسی   فاكتور  از DEAR4آرابیدوپسیس،  عضوي  كه   ،

است، در تنظیم پیري برگ و پاسخ به   DREB/CBF خانواده
داردتنش نقش  متعدد  می .هاي  نشان  اعضاي اين  كه  دهد 

می  خانواده  اين  تنش مختلف  به  پاسخ  در  محیطی توانند  هاي 
همچنین، در  .  (Zhang et al., 2020)  باشند  مشاركت داشته

( پنبه  سوپرفامیل  ،(Gossypium hirsutumگیاه   تحلیل 

AP2/EREBP داده نشان  كتان  از    در  بسیاري  كه  است 
هاي محیطی مانند تحت تأثیر تنش    GhDREB/ERF هايژن

می قرار  خشکی  و  گرما  نشان .گیرندسرما،  نقش اين  دهنده 
هاي مختلف  گسترده اين فاكتورهاي رونويسی در پاسخ به تنش 

مطالعات،  .(Liu & Zhang, 2017)است   اين  به  توجه  با 
زيرخانوادهمی اعضاي  كه  گرفت  نتیجه  خانواده A-4   توان  از 

، در تنظیم  DREB2A، مانند  ERF/AP2  فاكتورهاي رونويسی
 .پاسخ گیاهان زراعی به تنش گرمايی نقش مهمی دارند

ژن   آرابیدوپسیس    Sobic.010G100600همولوگ  در 
AT3G28370    ژن اين  مارپیچ است.    مارپیچ -پروتئین 
(coiled-coil)   می كد  ساختار را  تشکیل  در  كه  كند 

اين     (synaptonemal complex)سیناپتونمال دارد.  نقش 
می  قرار  ساختار  اين  مركزي  منطقه  در  با پروتئین  و    گیرد 

SCEP1    و ZYP1ساختاري   كمپلکس سیناپتونمال  .تعامل دارد
كروموزوم بین  میوز  در طی  كه  است  همولوگ پروتئینی  هاي 

شود و براي برقراري نوتركیبی ژنتیکی صحیح بسیار تشکیل می
كه در    Coiled-coilهاي داراي ساختاری است. پروتئین حیات

تنش   تشکیل كمپلکس سیناپتونمال دخیل هستند، در شرايط 
توانند  اين اختلالات می   .شوند گرمايی دچار اختلال عملکرد می 

منجر به كاهش باروري و عملکرد تولیدمثلی در گیاهان زراعی 
توسطمطالعه   .شوند داد كه    (Zhao et al., 2025)  اي  نشان 

باعث كاهش تجمع   Arabidopsis thaliana تنش گرمايی در
كمپلکس  در مارپیچ-پروتئین مارپیچ كه يکZYP1 و پايداري

اين موضوع منجربه اختلال در سیناپس  .شد است سیناپتونمال
 .گرددهاي همولوگ و كاهش نوتركیبی میوزي میكروموزوم
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و بذرهاي كمتري تشکیل   يابدمی در نتیجه، باروري كاهش  
مطالعات (Ning et al., 2021)شوند  می بیشتر  اگرچه   .
شده   Arabidopsisبر بهانجام  اما  بالا اند،  محافظت    دلیل 
(conservation) سیناپتونمال ساختار گیاهان،    كمپلکس  بین 

،  سورگوم  رود كه همین اثرات در گیاهان زراعی مانندانتظار می
 .برنج و ذرت نیز رخ دهد

ژن   آرابیدوپسیس    Sobic.006G093500همولوگ  در 
AT4G10250   كوچک پروتئین  كدكننده  ژن  اين  است. 

است. شوک داخلی  غشاي  سیستم  در  مستقر    حرارتی 
شوکپروتئین كوچک  در   (sHSPs) حرارتی  هاي  كه 

سیستمبخش  از  شبکه  هايی  مثل  داخلی  غشايی  هاي 
واكوئل،   گلژي،  قرارو  اندوپلاسمی،  نقش    ويزيکول  و  دارند 

می ايفا  گرمايی  تنش  به  گیاهان  پاسخ  در  اين .  كنندمهمی 
از تجمع   ،هاي مولکولی عمل كردهعنوان چاپرون ها بهپروتئین

هاي سلولی در دماهاي بالا جلوگیري و دناتوره شدن پروتئین 
 . (Waters & Vierling, 2020) كنندمی

شونده  پروتئین متصلكدكننده    Sobic.002G269100ژن  
پاسخ  عنصر  بیبه  بررسی   1Hآبی  گوي  براساس  هاي  است. 

-Dehydrationشده، اطلاعات مستقیمی درباره نقش ژنانجام

Responsive Element-Binding Protein 1H 
(DREB1H)     به تنش دمايی در گیاهان زراعی در در پاسخ 
، از جمله  DREB1حال، اعضاي خانواده  با اين   .دسترس نیست

DREB1C،   DREB1E  وDREB1G تنش تحمل  در  هاي ، 
 Wang et)  محیطی مانند سرما، خشکی و شوري نقش دارند

al., 2022).  اي در برنج نشان داده است كه جهش در  مطالعه
   OsDREB1Gو   OsDREB1C،OsDREB1Eهاي  ژن

افزايش می  را  به سرما  توانايی  حساسیت  اين گیاهان  اما  دهد، 
می  حفظ  را  سرما  با  .  (Wang et al., 2022)كنند  سازگاري 

دقیق نقش  دمايی     DREB1H اگرچه  تنش  به  پاسخ  در 
نشده اعضاي   مشخص  ساير  عملکرد  به  توجه  با  اما  است، 

هاي محیطی، ممکن است اين  در تحمل تنش DREB خانواده
باشد داشته  نقش  دمايی  تنش  به  پاسخ  در  نیز  تحقیقات   .ژن 

 .بیشتري براي تأيید اين فرضیه مورد نیاز است
هاي داده ژنومی و مقالات  شده در پايگاههاي انجامبررسی 

كه تاكنون گزارشی معتبر و مستندي در   هنددعلمی نشان می 
ژن نقش   هايخصوص 

Sobic.002G047800،Sobic.006G183701    و
Sobic.007G168100  هاي محیطی منتشر  در پاسخ به تنش

به  ژن  سه  اين  است.  ژن نشده  ناشناخته عنوان    هاي 
(uncharacterized)  ها در سطح اند و عملکرد آن معرفی شده

ها است. لذا اين ژن   مولکولی تاكنون مورد مطالعه قرار نگرفته
تعیین نقش آن  براي  بیشتر  ها در فرآيندهاي  نیازمند مطالعات 

تنش  به  پاسخ  و  غیرفیزيولوژيکی  و  زيستی  در    هاي  زيستی 
 .هستندسورگوم 

به  هاي كلیدي شناسايیدر كل، تحلیل ژن شده در پاسخ 
دهد كه پاسخ گیاه سورگوم در سورگوم نشان می دمايی  تنش  

، يک فرآيند پیچیده و چندوجهی است كه شامل  تنش دمابه  
فاكتورهاي   فعالیت  جمله  از  متنوعی  تنظیمی  مسیرهاي 

خانواده رونويسی اعضاي  پروتئینDREBي  مانند  هاي ، 
هاي  هاي مستقر در غشاي داخلی، آنزيمsHSP  مانند حفاظتی

مانند و   scopoletin glucosyltransferase  دفاعی 
. همچنین، برخی  استها دهنده نظیر لکتینهاي اتصالمولکول

تولیدمثلژن و  میوز  به  مربوط  عملکردهاي  با  نظیر   ها 
نیز  مرتبط با كمپلکس سیناپتونمال coiled-coil هايپروتئین

هاي در برابر تنش گرمايی حساس هستند. اين تنوع در پاسخ
می  نشان  مولکولی  و  با  سلولی  مقابله  براي  سورگوم  كه  دهد 

از مکانیسم بالا  بهره میدماي  اينهاي مختلفی  با  حال،   برد. 
ها در پاسخ به  ها اطلاعات مستقیمی از نقش آن براي برخی ژن 

ها هنوز ناشناخته باقی  وجود ندارد و يا عملکرد آندمايی  تنش  
است؛ اين موضوع بر لزوم انجام مطالعات عملکردي بیشتر  مانده

همچنین در اين مطالعه، افزايش بیان   .دارد  در سورگوم تأكید
تنش    نه تحت  میدمايی  ژن  كه  شد  در مشاهده  را  آن  توان 

هاي دفاعی و تنظیمی گیاهان در برابر دماي چارچوب مکانیسم
ژن  نمود.  توجیه  مانندبالا   DREB1Hو DREB2A هايی 

هاي شده در پاسخ به تنش عنوان فاكتورهاي رونويسی شناختهبه 
فعال  غیر در  مهمی  نقش  احتمالاً  مسیرهاي  زيستی،  سازي 

می ايفا  گرما  تنش  تحت  بیان  حفاظتی  افزايش   كنند. 
small HSP   در  به حرارتی،  پاسخ كلاسیک  از  بخشی  عنوان 

.  (Waters, 2013)  ها مؤثر استحفظ ساختار و عملکرد پروتئین
احتمالاً در حفظ   coiled-coil synaptonemal complex  ژن

 ,.Fu et al)  كندساختارهاي میوزي در دماي بالا نقش ايفا می 

هاي  ها در تنظیم پاسخ. همچنین، نقش عمومی لکتین(2022
تنش شرايط  در  سیگنالینگ  و   Lannoo & Van)  دفاعی 

Damme, 2014 )بیان افزايش  با    SUEL  ژن  ،  را در مواجهه 
هاي ناشناخته تحت  افزايش بیان ژن  .كندتوجیه میتنش دمايی  

ها در فرآيندهاي دفاعی يا  ، بیانگر احتمال نقش آن دمايیتنش 
  طور   هاي بیشتر است. بهتنظیمی خاص است كه نیازمند بررسی 

ي پاسخ هماهنگ و كنندهها منعکسكلی، افزايش بیان اين ژن
تعادل پیچیده و  بقاء  حفظ  هدف  با  گرمايی،  تنش  به  گیاه  ي 

 .استتنش دمايی سلولی در شرايط 
طبقه  بخش  الگوريتمدر    و Bayes Net هايبندي، 

Random Forest  توجهی در تفکیک سه  هر دو عملکرد قابل
كه طوري كلاس كنترل، تنش گرما و تنش سرما نشان دادند، به 

و دقت،  حساسیت،  نرخ  مانند  ارزيابی  معیارهاي  و  كلی    دقت 
در هر دو الگوريتم بسیار بالا و قابل اطمینان بودند. اين  F معیار

می نشان  مینتايج  كه  بهرهدهند  با  تركیب توان  از  گیري 
هاي پیشرفته تحلیل داده، به هاي ترانسکريپتومی و روشداده

هاي هاي مولکولی پاسخ به تنش تري از مکانیسمدرک عمیق
توسعه   براي  را  زمینه  و  يافت  دست  گیاهان  در  زيستی 

اين پژوهش توانست    .راهکارهاي اصلاح ژنتیکی فراهم ساخت
اعم از فاكتورهاي رونويسی،  ها  مشخص كند كه گروهی از ژن 

مولکولپروتئین حفاظتی،  يا حتی ژن هاي  سیگنالی  هاي  هاي 
شده، در شرايط تنش دمايی در سورگوم  بررسی ناشناخته و كم

شدهفعال جاسازي  تحلیل  با  همولوگاند.  گونهمع  در  هاي ها 
با   مقايسه  و  كه   هايپژوهشمختلف  شد  داده  نشان  پیشین، 

گردد. هاي مولکولی، در سورگوم نیز فعال می بخشی از اين پاسخ
ژن شناسايی  معنادار  همچنین  بیان  تغییر  با  ناشناخته  هاي 

ها يا مسیرهاي بیوشیمیايی جديد  تواند مسیر كشف مکانیسممی
فراهم كند را  تنش دمايی  به  مقاومت  يافته  .در  هاي بنابراين، 
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از ژن هاي اين تحقیق با فراهم كردن يک مجموعه منسجم 
هاي ژنی  اي از ارتباط شبکه تنظیمی، حفاظتی و ناشناخته نقشه 

تنها د. اين امر نه نكنمرتبط با بقاء در شرايط دماي بالا ارائه می 
دقیق  درک  مولکولیبه  مسیرهاي  تعامل  نحوه  نظیر   تر 

رونويسی پروتئینDREB  ،sHSP  فاكتورهاي  و  هاي  ، 
هاي جديدي را نمايد بلکه ژن كمک می كمپلکس سیناپتونمال

به  اعتبارسنجی نیز  و  عملکردي  مطالعات  براي  هدف  عنوان 
ارائه شواهد قوي در    .كندتجربی در آينده معرفی می  با وجود 

هاي هاي ترانسکريپتومی و عملکرد مناسب الگوريتمتحلیل داده
نقش   قطعی  تأيید  براي  ماشین،  يادگیري  و  ويژگی  انتخاب 

شناسايیژن انجام  هاي  دمايی،  تنش  به  پاسخ  در  شده 
بیان آزمايش قبیل  از  تجربی  ارزيابی   (qPCR) سنجیهاي  و 

عملکردي در شرايط واقعی ضروري است. اين مطالعات تکمیلی  
بیوانفورماتیکی را تقويت كردهمی اعتبار نتايج  را    ، توانند  زمینه 

 .ندبراي كاربردهاي عملی در اصلاح نژاد سورگوم فراهم كن
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