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  چکيده
 و متدهای حل معادلات ديفرانسيل برای دستيابی به متدی با دقت بالا جهت کشف ١ يادگيری ماشينهایدر اين مقاله، متدی بر اساس ادغام متد  

 ٣انيد گروهبندیفر، ]١٢ [ InfoMax بر متدSupport Vector Machines (SVM)ما با بکار بردن ابزار  . ارائه گرديده است٢مسيرهای تاثيرگذاری ژنها
فرايند بهينه سازی به اينصورت می باشد که تعدادی از  .بهينه کرده ايم که الگوريتم ارائه شده در اين مقاله حاصل اين فرايند بهينه سازی استرا اين متد 

، گروهبندی اعضای مجموعه SVMری در طی فرايند يادگي.  انتخاب می گردندSVM ٤مجموعه آموزشی بعنوان InfoMax توليد شده در یاعضای هر گروه
 آنرا گروهبندی کرده بود شاهد تغييرات InfoMaxبر روی بيان ژنهای پايگاه داده ای که  آموزش داده شده SVMبا بکار بردن . آموزشی تغيير می کند

فرايند مقايسه بر .  مقايسه گرديدند]١٣[٥ ای کگ، و پايگاه دادهInfoMax، SOM هایبسياری بوديم و لذا گروههای توليد شده توسط متد حاضر با گروهبندي
  .نتايج عالی اين مقايسه در بخش نتايج آمده است. امتحان گرديد] ١[و خمير مايه ] ١٢[روی پايگاه داده ای از بيان ژنهای موش 

  .Support Vector Machinesبيان ژنها،مسيرهای تاثيرگذاری ژنها،  ،٦متدهای طبقه بندی متدهای گروهبندی،: کلمات کليدی
  

  مقدمه
 یقاتينه تحقين مسائل مطرح در زميتر  از مهمیکي سلول یاتي حیندهايآ موجودات زنده به منظور ادراک فریها ز رفتار سلوليآنال
که به آن -ش يها  از ژنیبرداریکپر مقدار ييق تغي گوناگون سلول از طریاز آنجا که رفتارها. رودیشمار مبه  کيوانفورماتيب
 در .]۶[ رديگیصورت م سلول ی هاان ژنيب یق بررسيز رفتار سلول از طري آنالرد،ي پذی صورت م-]۵[ مييگوین ژن مايب

شناسان در -ست يقات زيتحق .هاست ر ژنيان سايک ژن بر مقدار بيان ير بيير تغيثتأت، يان ژن، نکته حائز اهمير مقدار بييمورد تغ
 يیها  ژنیگروه بند .رديپذیصورت مگذاری از گروهی از ژنها به گروههای ديگری ژنی ريثأن تي نشان داده است که ا،نهين زميا

 ژنک از يهر ان ير بيي تغزانيم یا مکاشفهیق بررسياز طرگر هم رفتاراند، يا به عبارت ديها دارند  ر ژنيکسان بر ساير يثأکه ت
ازمند ين ،گريکديها بر  ان ژنيبر يي تغی بررس،زمند گذر زمان استايگر نيکديها بر  ان ژنير بيثأ تاز آنجا که. رديگیها صورت م

 از اينروی در متدهای ارائه شده در اين زمينه همواره پايگاه داده ای از . باشدیمها  ان ژني از مقدار بی زمانیک سري زيآنال
جهت گروهبندی داده های ژنی ارائه ] ۴[]٣][٢[متدهای مختلفی کنون تا  .مورد بررسی قرار می گيرد ها مختلف ژنهایسلسله بيان
به بهينه  Support Vector Machinesه يبر پاما  یمتد محاسبات. می باشد] ۴ [٧ژيااو اند که يکی از قويترين آنها متد گرديده
. ديده استموش و خمير مايه آزمايش گر یاگاه دادهيپا ین متد بر رويا. پردازدیم InfoMax هم رفتار یژن ها یگروه بندسازی 

 ۶۵٠٠ و پايگاه داده ای خمير مايه نيز بيان حالت مختلف سلول به دست آمده ٣درژن  ٢٧٠٠٠ان يمقدار بپايگاه داده ای موش با 
در راستای مقايسه  . شده استینسون جمع آوري پارکیماري مبتلا به بی از سلول ها،ی موشان ژن هايب. ژن را نشان می دهد

تطبيق . نيز اعمال گرديدما  بر روی گروههای بهينه شده  ارائه گرديدInfoMaxيرهای تاثيرگذاری که در توليد مسفرايند متدها، 
  . بودن فرايند بهينه سازی استمثبتبيشتر اين مسيرها با مسيرهای موجود در پايگاه داده ای کِگ بيانگر افزايش دقت محاسبات، و 

  
 مواد و روش ها

سه الگوريتم استفاده شده در اين مقاله را معرفی می کنيم و سپس به بررسی روند بکار بردن  ابتدا قبل از ارائه متد طراحی شده در
 بديهی است می توان متد را برای آناليز هر پايگاه داده ای بيان ژنی .می پردازيمخاص اين الگوريتم ها بر يک پايگاه داده ای 

   .ال خاص استفاده گرديده استجهت ارائه توضيح شفاف از يک مث و صرفا استفاده کرد
 می SVM بنا نهاده شده، قبل از ارائه فرايند محاسبه به معرفی کوتاهی بر SVMاز آنجا که اين مقاله بر پايه استفاده از ابزار 

  .پردازيم
 

Support Vector Machines (SVM)  
SVM یتم هاين نوع از الگوريا.  شدی معرف،]٧][٨][٩[١٠  و بوزر٩کي است که توسط وپن٨ني ماشیريادگيتم يک نوع الگوري 

 افتن ير گرفته تا ي تصاوی از دسته بند، مختلفینه هاي خطا دار دارند و لذا در زمیز داده هاي در آنالیاري بسيی، توانایريادگي
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 داده ی در طبقه بندع و با دقت بالاي سرین، جهت ارائه متدي ماشیريادگي یتم هاين گونه از الگوريا.  شوندیسرطان به کار برده م

( داده ها ی با استفاده از پردازش قبلSVM. د و گسترش داده شده اندي تول١١ها
dRX ')(*' (ی تابع)∋ bXWXF += (

 که يیه هاز کردن مجموعه داديبا آنال.  کندید را طبقه بندي جدی داده های تواند به آسانی دهد که میز گروه ها ارائه ميجهت تما
 یو زمان.  گردندی کنند، مشخص میجاد مين کلاس ها اين مرز را بيشتري که بی مرزین داده شده اند، داده هاي ماشیريادگيجهت 
 یل مي درجه دو تبدیک معادلهي به F(X) ین شوند، معادلهيي تعی مرزی نمونه هایاز رو) W و F(X)) b تابع یر هايکه متغ

.  شوندیم مي تقسیر خطي و غی ها به دو نوع خطSVMع داده ها در فضا، يبر اساس توز . شودیتن مشود و آماده به کار بس
SVMکه جهت آموزش يی رود که داده های به کار میطي در شرای خط SVMیله ي به کار برده شده اند، به وس F(X)ی در فضا 
 F(X)له ي با بعد بالاتر منتقل شوند تا بتوان به وسيید به فضاين داده ها باي ایر خطي غSVMدر . رباشنديپذ-ک ي داده ها تفکیکنون

HRd( توان توابع انتقال یع داده ها مي توزی بر اساس چگونگیر خطي غSVMدر . ک نموديآن ها را تفک →Φ  یمختلف) :
تابع هسته، .  شودیف مي تعر١٢ تابع هستهSVM باشد و لذا در متد یف و استفاده از تابع انتقال مشکل ميمعمولاً تعر. استفاده کرد

ز آن ها در آن يشتر و آنالي با بعد بيی انتقال داده ها به فضای دهد که بجاین امکان را مي اSVM است و به یر خطيعموماً تابع غ
ر ين متغيي در تعینقش مهمتابع هسته ]. ١٠[ به دست آورد ی کنونیز را با اعمال تابع هسته بر داده ها در فضاين آناليجه ايفضا، نت

 بتوانند به یر خطي غی شود نمونه های که استفاده از تابع هسته مناسب باعث می داده ها دارد، به طوریدر فضا F(X) تابع یها
  ]. ١١[ر شوندي جدا پذیصورت خط

  
 متد

 ی زمانیک سريان ژن ها در ير بييد روند تغيگر بايکدي ژن ها بر یر گذاري محاسبه شبکه تأثیبراد يان گرديهمان گونه که ب
. ردي پذی صورت می زمانیان ژن در سرير بييز بر اساس روند تغي ژن ها نی گروه بندین رويرد؛ از اي قرار گیمورد بررس

ان ژنها به ين بي از ای سر٥ باشد که یان ژن مي بی سر١١ شد، شامل ی مقاله معرفی که در ابتدای موشان ژن هاي بیگاه داده ايپا
ان ژن ها با اعمال يگر آن مربوط به بي دی سر٥ده اند تعلق دارند و ياعمال گرد ١٤ و کينسترين١٣پرگولايد ی که داروهایطياشر

 روند یان ژن سلول سالم جهت بررسيب. ن داده ها به سلول سالم تعلق دارندي مانده از ای باقی سر١ باشند و ی مديپرگولادارو 
 که به يی داده ها، از داده هاین سري ایجهت همسان ساز. ده استيز وارد گرديند آناليق در فرآ فویبهبود سلول با اعمال داروها

ان ژن، ي بی سر١١ یو لذا بجا. ردي گین صورت ميانگير مي مقادیز بر روين گرفته شده و آناليانگيک حالت تعلق دارند، مي
ن ي، و نسبت ب(E1, E2, E3)ان ژن ها ي از بیگاه داده ايجه متد با پايدر نت. رندي گی قرار میان ژن مورد بررسي بی سر٣صرفاً 
پس از اعمال .  دهدین نسبت ها انجام ميز اي ژن ها را بر اساس آنالیگروه بند مواجه است و (R1=E2/E1,R2=E3/E2)آن ها 

 شود، در ی داده مSVMمتد  به یاز عناصر هر گروه به عنوان مجموعه آموزش% ١٠ ،InfoMaxمتد گروهبندی ارائه شده در 
 ١ گردد، جدول ینه مي بهیر کرده و گروه بنديي تغInfoMaxله ين شده به وسيي تعی از گروه های برخSVMروند تکرار آموزش 

 ژن یم داده شده، باقي تعلSVMسپس با استفاده از .  دهدینشان م SVMآموزش  مختلف ی را در تکرارهاینه سازين بهيروند ا
  .  گردندی می استفاده نشده بود، گروه بندSVMم يها در تعلها که از آن 

  
  .ی ژنی داده های بر گروه بندSVMر آموزش متد يروند تأث. ١جدول 
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0  10  
2  50 
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ن يا.  در نظر گرفتR2و  R1 ی دو بعدی در فضای توان هر ژن را برداری باشد و لذا می مR2 و R1 دو مقدار یهر ژن دارا
 ژن یند طبقه بندياز آنجا که در فرآ.  باشدی ژنی بردارهایز، ضرب داخلين آناليده موجب شد تا تابع هسته به کار برده شده در ايا

ان ژن ها ير نسبت بيين گروه ها بر اساس تغيف شده است و ايش تعري از پی ژنیص فاصله هر ژن با گروه هايها، هدف تشخ
(R1, R2)رودی داده ها به شمار می طبقه بندی برای، تابع خوبی به وجود آمده اند، به کار بردن تابع ضرب داخل  .  

  
  نتايج

 بيان گرديد، در اين فصل به مقايسه گروههای InfoMaxبا توجه به آنچه در قسمت های گذشته درباره روند بهينه سازی متد 
در ابتدا  .ی حاصل از متد حاضر بر پايگاه داده ای موش می پردازيم با گروههاکگ، و InfoMax ،SOMبدست آمده از 

سپس . گروهبندی موجود برای ژنهای پايگاه داده را از کگ استخراج نموديم و سپس متدهای فوق را بر پايگاه داده اعمال کرديم
. ١شکل . ن آشفتگی مرتب گرديدند هر يک از گروهها محاسبه گرديد و گروههای هر متد بر اساس اين ميزا]١٢[١٥یميزان آشفتگ

  .را با متد ما نشان می دهد] رنگ آبی[InfoMax، و متد ]رنگ صورتی [SOM، متد ]رنگ زرد[مقدار شباهت متد کگ 
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 We develop an integrated method of machine learning and differential equation methods to reach high accuracy 
method for discovering genes’ pathways. Our method is an improvement of Dashti et. al [12] method, where Support Vector 
Machines (SVM) are applied for refining this method’s gene clustering process. We arbitrarily select percents of InfoMax 
[12] clusters’ members as SVM’s training samples. During the training epochs SVM refine the training samples and so some 
clusters’ members changed. Applying trained SVM on whole genes in the data set modifies clustering result and so on 
pathway detection result. The brilliant result of generated gene pathways shows the affects of using SVM to modify 
clustering process. The experiment performed on evaluating clustering ability of proposed method by origin InfoMax [12] 
and SOM [4] methods. These comparisons performed on rat [12] and yeast [1] gene expressions.  
 
Keywords: Clustering methods, Classification methods, Gene expressions, Gene Pathways, Support Vector Machines. 
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