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در اين تحقيق، . نامندها میبندی دادهمختلف را کلاسه هاخصيصهپردازش براساس مقادير آنها در  های موردنمونهگسسته به های اب برچسبسانت

های بيولوژيکی مانند بسياری از مجموعه داده. هستند هاخصيصههای کم و حجم عظيمی از ايی مورد نظراست که دارای تعداد نمونههمجموعه داده
جهت ها خصيصهانتخاب روشی در به رويکرد فازی مهمترين بحث مورد بررسی اين مقاله،  .باشندها دارای چنين ويژگی میهای ميکرو آرايهداده

پايداری . بنا به وابستگی بين آنها است هاهصيخصبندی خوشهمبتنی بر  اين روش. ارائه شد Wai-Ho Auکه توسط  ؛است هادادهبندی کلاسه
همچنين  .هستند) غير فازی(سبت رويکرد پيشين های روش پيشنهادی به نبندی، از برتریبيشتر ،همگرايی سريعتر و بهبود نتايج حاصل از کلاسه

 انتسابيک روش ارائه شده است به انضمام اين که  Fisherهای پيوسته با استفاده از معيار روشی نوين جهت گسسته کردن دادهدر اين مقاله، 
اجرا شده که به نسبت رويکرد پيشين از بهبود  Leukemia روش اين مقاله بر روی مجموعه داده. ها نيز پيشنهاد شده استمراکز خوشهبه اوليه 

  .برخوردار است ایقابل ملاحظه
  بندیبيوانفورماتيک، تشخيص الگو، انتخاب خصيصه، منطق فازی، خوشه :کلمات کليدی

  
  مقدمه

نوان يک پيش به عها، بندی دادهاز جمله کلاسهمناسب، تا کنون در کاربردهای فراوان و متفاوتی  هایخصيصهانتخاب 
کمتر منجر به افزايش سرعت يادگيری، کاهش فضای مناسب با تعداد  هایخصيصهانتخاب . پردازش مطرح شده است

های جديد، از ديگر برای داده هاخصيصهکاهش هزينه جمع آوری . شودبندی میحافظه مورد نياز و بهبود نتيجه کلاسه
معمولا عريض و کم ) هابه عنوان مثال، ميکرو آرايه(های بيولوژيکی داده .است هاخصيصههای کاهش تعداد انگيزه
هايی کاربردهايی که نمونه .برخوردارند هاخصيصهاز تعداد کمی نمونه و حجم عظيمی از ق هستند بدين معنی که، عم

  :ها هستند، عبارتند ازدر ارتباط با اين گونه مجموعه داده
  .دهای موجوژنزياد به توجه به سطح توصيفی تعداد ها ها در ميکرو آرايههای توصيفی ژنبندی نمايهکلاس -1
  متناظر DNAها مبنی بر دنباله بينی  ساختار پروتئينپيش -2
  .EEGهای به دست آمده از سيگنال هایخصيصهتشخيص برخی از بيماريهای روانی بر اساس  -3

در مورد  ،و نتيجتاً احتمال استدلال صحيحکند میها را محدود دانش قابل دسترس از داده ،ایهای دادهتعداد کم نمونه
، موجب آسان و هاخصيصهتعداد کمتر  .يابدها، کاهش میبر روی برچسب نمونه هاخصيصهر مقدار هر يک از تاثي

که  هاخصيصهتعداد بيشتر از سوی ديگر،  .شودمیبندی در يک سيستم کلاسه بندی سربعتر شدن توليد قوانين کلاسه
   .کند چنانکه همگرايی را نيز به مخاطره اندازدار ابهام چد تواند سيستم را در لحظه يادگيریباشند، میغالباً مناسب نمی

- خصيصهطلبد در حاليکه معمولاً تعداد کمی از ، زمان اجرا و حافظه بيشتری را میهاخصيصهتعداد بيشتر همچنين، 
  :درواقع .کندها کفايت میبندی دادهتاثير گذار برای کلاسه های

  .ها استقل از برچسب دادهمعمولا مست هاخصيصهمقدار بسياری از  -1
به قسمی که تنها انتخاب تعداد کمی از آنها  نداز وابستگی بسياری برخوردار هاخصيصهمقادير برخی از  -2

 .ها کافی استبندی دادهجهت کلاسه
به عنوان . ها و با رويکردهای مختلفی تا کنون مورد بررسی قرار گرفته استمناسب در زمينه یهاخصيصهگزينش 

های الگوريتمو ، LDA[3]وPCA [2]،روش های آماری مانند embedded[1]و filter  ،wrapperروش های ،مثال
های های تحقيقاتی است که بررسیای از زمينههای ميکروآرايهبندی دادههای موثر در کلاسهانتخاب ژن. [4]ژنتيک

، يک روش انتخاب 2005نيز در سال  Wai-Ho Au [7] .[6]و  [5] بسياری تا کنون بر روی آن صورت گرفته است
بندی مربوطه در روش خوشه. بسته ارائه کرده استهم هایخصيصهبندی مناسب را مبتنی بر خوشه هایخصيصه

  .باشدمی k-meansبندی شود که برگرفته از روش خوشهانجام می k-modesمذکور با استفاده از تکنيک جديدی به نام 
 گروه k-modesوابسته را با استفاده از نسخه فازی  یهاخصيصهرد نوين پيشنهاد شده است که در اين مقاله، يک رويک

- بندی بالاتری می، با ديدگاه عدم قطعيت، يه پايداری بيشتر و در نتيجه درجه صحت کلاسهفازیرويکرد  .کندبندی می
در اين  .بندی انجام شده استخوشه مناسب بعد از یهاخصيصههمچنين تغييرات ديگری در راستای انتخاب  .رسد

-بنا به وابستگی درون خوشه از هر خوشه خصيصهبه جای انتخاب تعدادی ) غير فازی(مرحله بر خلاف روش پيشين 
های ديگر را البته با توجه به درجه عضويت آنها در هر خوشه مورد بررسی خصيصهبا کل  خصيصه، وابستگی هر ای

بر اساس معيار  های پيوستههمچنين يک روش نوين گسسته سازی داده .کندنش میقرار داده و بهترين را گزي
Fisher[3] ها پيشنهاد شده استبه انضمام تکنينک جديدی جهت مقداردهی اوليه مراکز خوشه.  

 مجموعه .شودانجام می C4.5[8]گيری انتخاب شده، با استفاده از درخت تصميم یهاخصيصهدر اين مقاله، ارزيابی 
ژن، در آزمايشات مورد استفاده قرار  7129ای و نمونه داده 73با باشدای میکه داده ميکروآرايه Leukemia[9] داده

  .ژن ابتدايی آن در نظر گرفته شده است 1000های سريع و کمبود حافظه، تنها سازیای از پيادهگرفت که به دليل پاره
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معيار جديد ،رويکرد فازی پيشنهادی،  بهينه یهاخصيصهانتخاب هت ج Wai-Ho Auارائه شده توسط در ادامه، روش 
نهايتاً . شودمیها و نتايج آزمايشات بررسی مقداردهی ابتدايی مراکز خوشهتکنيک استفاده شده در ها، داده سازیگسسته 
  .بندی مقاله مد نظر قرار خواهد گرفتجمع

 رويکرد فازی پيشنهادی
Wai-Ho Au  روشی به نامk-modes  مبتنی بر روش ، هاخصيصهبندی جهت خوشهراk-means  و تفاوت اصلی دبا

گيرد در به عنوان معيار شباهت مورد استفاده قرار می خصيصهوابستگی بين دو  k-modesدر اول آنکه  .مطرح کرد
ديگر  .کنداستفاده می را به عنوان معيار عدم شباهت) معمولاً فاصله اقليدسی(بين دو نمونه فاصله  k-meansحاليکه 

يکی از  k-modesآن است در حاليکه متعلق يه های همواره ميانگين نمونه k-means[10]اينکه مرکز يک خوشه در 
بيشترين ارتباط را داشته ، )1(متعلق به آن خوشه، طبق رابطه  یهاخصيصها ديگر هر خوشه را که ب یهاخصيصه

   .کندیباشد به عنوان مرکز آن خوشه انتخاب م
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 R(Ai:Aj). است Aiمتعلق به خوشه  یهاخصيصهمجموعه  Cluster(i)و  خصيصهامين iنمايانگر  Aiدر جاييکه، 
  .نشان داده شده است) 2(دهد چنان که در رابطه را نشان می Ajو  Ai خصيصهبين دو  معيار همبستگی
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دهد در حاليکه را نشان می Ajو  Ai خصيصهدو (Mutual Information) "اطلاعات متقابل" I(Ai:Aj)که 
H(Ai:Aj)  نظمی مشاعبی"بيانگر" (Joint Entropy) بر ها خصيصهاز در نهايت از هر خوشه تعداد معينی  .استآنها

  .انتخاب خواهند شد) 1(اساس 
را فازی کرده به شکلی که  k-means [11] ،k-modesبندی فازی فازی پيشنهاد شده، با الهام از خوشهدر رويکرد 

با استفاده از عدم قطعيت  .شودآنها تعريف می) 2(فاصله بين دو خصوصيت ،برابر معکوس همبستگی حاصل از رابطه 
درجه عضويت هر خصيصه در هر ای، ، به صورت مرحلهk-modesحاصل از فازی کردن سيستم و حفظ شرايط 

-ن همبستگی فازی با باقی خصيصهخوشه را محاسبه کرده و در انتهای آن مرحله، مرکز هر خوشه را که دارای بيشتري
باشد، طبق می) 1(که تغيير يافته  ،اين همبستگی فازی در يک خوشه .گزينيمهاست به عنوان مرکز آن خوشه برمی

  .شودمحاسبه می اُمr شهر خود Ai خصيصه برای ) 3(رابطه 
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در نظر گرفته شده  1باشد که در اين مقاله برابر با يک ثابت می mاُم و r در خوشه Aj درجه عضويت خصيصه  urjکه 
-به دست می) 4(ه بر اساس رابطه ک rankهای موجود، تعداد معينی بنا به بيشترين نهايتاً نيز از بين کل خصيصه .است

  .شودآيد، گزينش می

)4(                          ( ) ( )ir

k

r

m
rii AMRuArank ∑

=

=
1

  

 سازیهای نوين پيادهساير تکنيک
ها در هر بعد به تعدادی بازه معين سازی نوين استفاده  شده است به طريقی که دادهدر اين مقاله از يک روش گسسته

  .بيشينه شود) 5(در رابطه  Fisher[3]ار شود چنان که معيتقسيم می
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- اُم میjهای قرار گرفته در بازه نيز به ترتيب، ميانگين و واريانس داده Sjو  mj، ها در آن بعدميانگين تمام داده mکه 
  .باشند

به کار گرفته شده که ارائه شده است،  [12]ها که در خوشه اوليه مراکز مقداردهیهمچنين در اين مقاله يک روش 
  .ها جايگزين شده استفاصله اقليدسی با همبستگی بين خصيصه

 
 نتايج
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ها با جهت ارزيابی و مقايسه روش انتخاب خصيصه C4.5گيری در اينجا از درخت تصميم
قابل مشاهده است، نتايج رويکرد فازی از بهبود ) 1(چنان که در جدول .فازی استفاده شده استرويکرد فازی و غير

استفاده شده Leukemia هایاين جدول که از مجموعه داده در .بالايی به نسبت رويکرد غير فازی برخوردار است
تخاب بيان شده است اگرچه انخصيصه به ازاء هر خوشه  4تا  1خوشه و  4و  3بندی به ازا است، نتايج کلاسه 

 .ای دقيقاً به يک خوشه تعلق نداردبيان شده است، هيچ خصيصه) 4(فازی که در  rankها بنا به خصيصه
  

  های مناسببعد از انتخاب خصيصه C4.5درجه صحت ): 1(جدول 
Fuzzy Crisp 

4 3 4 3 FPC/CNo. 
89.0411 93.1507 80.8219 86.3014 1 
97.2603 95.8904 84.9315 90.411 2 

100 98.6301 97.2603 95.8904 3 
100 100 100 100 4 

 
نمايش داده شده ) 1(خوشه در شکل 5و  4و نوع فازی آن را برای  k-modesبندی همچنين نمودار تابع هدف خوشه

  .نشان دهنده پايداری حالت فازی به نسبت حالت غير فازی استنوسان کمتر است که 
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Abstract 
 
Classification assigns a discrete value named label to each sample in a dataset regarding its feature values. In this 
research, we aim to take some datasets into consideration which contains a few samples whereas a huge amount of 
features are provided for each sample. Most of biological datasets such as micro-arrays has this property. The 
fundamental contribution of this article is a fuzzy approach of clustering features proposed by Wai-Ho Au et.all 
which is utilized to select the best features (genes) due to classify such datasets. Our proposed method has two 
advantages over the crisp method. On the one hand, it leads to more stability and faster convergence; on the other 
hand, it improves the accuracy resulted by the classifier using the selected features. Moreover, in this paper a novel 
method has been proposed for the discretization of continuous data using the fisher criterion. The proposed method 
has reached a considerable improvement in comparison with the crisp version. The leukemia dataset has been used 
in all experimental results. 
 
Keywords: Bioinformatics, Pattern recognition, Feature Selection, Fuzzy Logic, Clustering 
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