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سپاس�گزاري

ارزانی من بر را گرامی اساتید شاگردي فرصت که هموست و شد رهنمون دانش راه به مرا که را خدا سپاس

باشند. جهلم تاریکی بر چراغی تا داشت

افق�هاي که پژوهش، این راهنماي استاد شاهزاده�فاضلی، ابوالفضل سید دکتر آقاي جناب بزرگوارم، استاد از

می�نهم. ارج را ایشان رهنمودهاي و سپاس�گزارم گشودند، ذهنم پنجره�ي بر جدیدي

تشکر و تقدیر فرمودند تقبل را پایان�نامه این مشاوره� و مطالعه زحمت که هاشمی�نژاد مهدیه دکتر خانم از

می�کنم.

سپاس کمال بوده�اند دانش فراگیري راه در من مشوق بزرگ�ترین که پدرم و همیشگی پشتیبان که مادرم از

می�شمارم. غنیمت را عزیزان این مهر بی�کران دریاي از قطره هر جبران توفیق و دارم را امتنان و



چکیده

ژن طریق از که است بیماري�هایی درمان و شناسایی جهت در پزشکی مطالعات از عظیمی حجم امروزه

یکی که �است آمده وجود به مفیدي فناوري�هاي ژنتیکی، اطلاعات نگهداري و بررسی براي می�شود. منتقل

روش�هاي کمک به ریزآرایه�ها از آمده دست به اطلاعات تحلیل و تجزیه می�باشد. ریزآرایه فناوري آن�ها، از

نهفته و واقعی گروه�هاي یافتن در می�تواند که است خوشه�بندي روش�ها این از یکی می�شود. انجام داده�کاوي

کوچک�تر حجم با داده�هایی مجموعه می�توان بعد کاهش روش�هاي از استفاده با همچنین باشد. مؤثر داده�ها در

برد. به�کار خوشه�بندي روش ورودي به�عنوان را آن و کرد تولید اصلی داده�هاي مجموعه از

می�شود. استفاده ریزآرایه داده�هاي بعد کاهش براي (NMF) نامنفی ماتریس تجزیه�ي از رساله این در

تکین مقدار تجزیه�ي و (PCA)اصلی مولفه تحلیل تصادفی، روش�هاي تجزیه این اولیه مقداردهی براي همچنین

کاهش�یافته داده�هاي k-متوسط روش به�کارگیري با آن از پس می�رود. به�کار (NNDSVD) نامنفی مضاعف

از حاصل داده�هاي خوشه�بندي که می�دهد نشان� تحقیق این در شده انجام تحلیل�هاي می�گردد. خوشه�بندي

می�دهد. ارائه را بهتري نتایج NMF+PCA
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مقدمه

پیش، قرن یک حدود از اما است؛ داشته توجه آن به بشر که �است علومی قدیمی�ترین از شناسی زیست علم

ویژگی� کنترل�کننده عامل به�عنوان ژن ژنتیک، علم پیشرفت با شد. ژنتیک نام به جدیدي مرحله وارد علم این

می�گیرد، قرار استفاده مورد سلول در ژن یک که هنگامی ژنتیک، علم در شد. شناخته سلول�ها عملکرد و

خاص شرایط و ژنتیکی جهش�هاي اثر در سلول ژن1 بیان تغییر است. روشن یا شده بیان ژن آن می�گویند

درجهت پزشکی مطالعات از عظیمی حجم امروزه می�شود. بیماري بروز و سلول عادي غیر فعالیت موجب

اطلاعات نگهداري و بررسی براي همچنین می�شود. منتقل ژن طریق از که است بیماري�هایی درمان و شناسایی

می�باشد. ریزآرایه2 تکنولوژي�ها، این از یکی که آمده�است وجود به مفیدي فناوري�هاي ژنتیکی،

یک روي و شده علامت�گذاري متفاوت فلورسنت رنگ�هاي وسیله به ژن�ها توالی ریزآرایه، آزمایش� یک در

تصاویري و شده پویش لیزر اشعه توسط مزبور آرایه آن، از پس می�شوند. هیبرید پلاستیکی یا شیشه�اي آرایه

می�دهد. نتیجه را ژن بیان اندازه�ي آن�ها روي عددي محاسبات انجام که می�شود ایجاد رنگی لکه هزاران شامل

و ژن�ها را ماتریس این سطرهاي �می�شود. ذخیره ژن بیان ماتریس در آزمایش� از حاصل داده�هاي سپس

ناشناخته، پزشکی پدیده�هاي شناسایی و کشف در مزبور ماتریس �می�دهد. تشکیل نمونه افراد را آن ستون�هاي

�می�گیرد. قرار استفاده مورد بیماري�ها درمان و پیشگیري و ژنتیکی ناهنجار اثرات رفع

داده�هاي از عظیمی حجم و می�سازد فراهم همزمان به�صورت را ژن هزاران بیان بررسی امکان ریزآرایه فناوري

درمان و شناسایی جهت نیاز مورد دانش داده�کاوي3 روش�هاي از استفاده با می�توان که می�کند تولید را ژنی بیان

می�باشد. کم نمونه�ها تعداد و زیاد بسیار ژن�ها تعداد ریزآرایه، داده�هاي در نمود. استخراج آن از را بیماري�ها

نباشند نیاز آن�ها از بسیاري است ممکن یعنی نیست، ضروري ژن�ها همه�ي وجود داده�ها، تحلیل و تجزیه در

انتخاب و ساده�سازي عمل پس شوند، افزونگی4 باعث و باشند یکسانی تقریباً اطلاعات حاوي دیگر تعدادي و

1Gene expression

2Microarray

3Data mining

4Redundancy
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می�شود. انجام بعد5 کاهش روش�هاي کمک به عمل این که است ضروري امري مناسب ژن�هاي

کاربرد نوع به توجه با مناسب داده�هاي ابتدا دانش درکشف است. دانش6 کشف مراحل از یکی داده�کاوي

و تبدیل شده، جایگزین آن�ها پرت8 و گم�شده7 مقادیر که معنا بدان می�شود پیش�پردازش سپس و آوري جمع

نیز داده�ها بعد کاهش عمل باشد بزرگ داده� مجموعه� حجم جایی�که در می��شود. انجام آن�ها روي نرمال�سازي

حاصل نتایج که به�گونه�اي است اولیه داده�هاي از کوچک�تر مجموعه�اي تولید عمل، این در هدف می�شود. انجام

کاهش و پیش�پردازش مراحل اجراي از پس باشد. یکسان تقریباً اولیه داده از حاصل نتایج با مجموعه این از

داده�ها از را مفید دانش می�توان داده�کاوي روش�هاي از استفاده با می�شود. انجام داده�کاوي فرآیند داده، بعد

داده�ها نمایش براي مطلوب ویژگی�هاي و ابعاد شناسایی براي می�توان بعد کاهش روش�هاي از �نمود. استخراج

نمود. استفاده داده�کاوي فرآیند در

نیمه�گسسته11، تجزیه�ي مستقل10، مؤلفه� تحلیل اصلی9، مؤلفه تحلیل روش�هاي جمله از زیادي روش�هاي تاکنون

از برخی در است. شده معرفی داده�ها بعد کاهش براي نامنفی13 ماتریس تجزیه�ي و تکین12 مقادیر تجزیه�ي

روش�هایی از بعد کاهش منظور به است لازم ریزآرایه�، داده�هاي داده�کاوي و تحلیل مثال به�عنوان کاربردها

مزبور روش�هاي تمام بین از که کند حفظ را یافته کاهش ماتریس�هاي بودن نامنفی شرایط که نمود استفاده

می�کند. راحفظ شرایط این نامنفی ماتریس تجزیه�ي روش تنها

سازمانده»14 خود منحنی�هاي «تجزیه�ي عنوان تحت 1970 سال در بار اولین براي نامنفی ماتریس تجزیه�ي

گردید. مطالعه اسپانیایی محققان توسط گسترده� صورت به مثبت ماتریس تجزیه�ي نام با تجزیه این شد. ارائه

5Dimension reduction

6Knowledge discovery

7Missing values

8Outlier

9Principal component analysis(PCA)

10Independent component analysis(ICA)

11Semi-discrete decomposition(SSD)

12Singular value decomposition(SVD)

13 Nonnegative matrix factorization(NMF)

14Self modeling curve resolution
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داده�کاوي زمینه در آن کاربرد و تجزیه این به محققان توجه 15موجب «سونگ» و «لی» 1999تحقیقات سال در

معرفی نامنفی ماتریس تجزیه�ي نام با مزبور تجزیه�ي ، آن�ها[42] مقاله انتشار از پس شد. ماشین یادگیري و

ضرایب و پایه ماتریس دو هر بودن نامنفی و حفظ را اصلی داده�ي ساختارهاي از بسیاري تجزیه این گردید.

براي بنابراین شود، داشته نگه نامنفی پایه�ها که است ضروري ژن بیان داده�هاي تحلیل در می�کند. ضمانت را

است. شده استفاده نامنفی ماتریس تجزیه�ي روش از داده�ها این بعد کاهش

می�شود. �استفاده داده�ها از مفید الگوهاي استخراج جهت داده�کاوي روش�هاي از داده�ها بعد کاهش از پس

مشابه داده�هاي از گروه�هایی به داده�ها تقسیم مفهوم به که �است داده�کاوي روش�هاي از یکی خوشه�بندي16

انتخاب است. وابسته داده�ها بین شباهت معیار انتخاب به روش این نتایج اعتبار که است ذکر قابل می�باشد.

ممکن و است مشکل کاري می�باشد، زیاد بعد یا ویژگی تعدد داراي که داده�هایی در مناسب، شباهت معیار

برخورد در و بوده زیاد خوشه�بندي روش�هاي محاسباتی پیچیدگی� همچنین شود. �منجر نامطلوب نتایج به است

جهت در بعد کاهش روش�هاي از می�توان مشکل�ها این رفع جهت است. ناپایدار بزرگ داده�هاي مجموعه با

و نمود استفاده اصلی داده�هاي مجموعه از مطلوب ویژگی�هاي و کوچک�تر حجم با داده�هایی مجموعه تولید

سلسله خوشه�بندي کلی دسته دو به خوشه�بندي روش�هاي برد. به�کار خوشه�بندي روش ورودي به�عنوان را آن

خوشه�بندي روش�هاي از یکی k-متوسط19 روشخوشه�بندي می�شوند. تقسیم افرازي18 خوشه�بندي و مراتبی17

ماتریس تجزیه�ي روش عملکرد شبیه آن عملکرد و است فهم قابل و ساده بسیار روش این الگوریتم است. افرازي

.[51] ،[32] می�باشد داده�ها خوشه�بندي زمینه�ي در مطلوب نتایج داراي همچنین و است نامنفی

ژن بیان داده�هاي بعد کاهش در تکراري روش یک به�عنوان نامنفی ماتریس تجزیه�ي روش تحقیق این در

شود نوشته معادل شکل یک به مسئله ابتدا که است این تکراري روش یک در اصلی ایده شد. خواهد استفاده

ماتریس تجزیه�ي روش در گردد. تولید اصلی جواب به همگرا دنباله�اي اولیه، جواب یک از شروع با سپس و

و«سونگ» «لی» توسط که الگوریتمی نمود. استفاده اولیه مقدار�دهی براي مختلفی روش�هاي از می�توان نامنفی

جهت زیادي مطالعات تاکنون می�نمود. استفاده تجزیه عوامل اولیه مقداردهی جهت تصادفی روش از شد ارائه

15Lee and Seung

16Clustering

17Hierarchical clustering

18Partition clustering

19k-means
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نشان مطالعات این نتایج است. گرفته انجام NMF تجزیه�ي� براي مناسب اولیه مقداردهی روش یک از استفاده

مطلوب�تري نتایج داراي دیگر روش�هاي به نسبت نامنفی20 مضاعف تکین مقدار تجزیه�ي روش که است داده

مضاعف تکین مقدار تجزیه�ي و تصادفی اولیه�ي مقداردهی با نامنفی ماتریس تجزیه�ي رساله، این در است.

خواهد بررسی و NMFپیشنهاد تجزیه�ي اولیه مقداردهی منظور به اصلی مؤلفه تحلیل روش و مطالعه نامنفی

می�شود. استفاده داده�ها �خوشه�بندي �براي k-متوسط روش از ریزآرایه، داده�هاي بعد کاهش از پس شد.

تحقیق ضرورت و اهمیت
یکی قلبی، بیماري�هاي و سرطان�ها انواع آن�ها جمله از و می�شوند منتقل ژن طریق از که بیماري�هایی امروزه

و درمان شناسایی، جهت پزشکی مطالعات از عظیمی حجم دلیل به�همین است. میر و مرگ مهم عوامل از

طبقه�بندي و شناسایی بیماري عوامل که است ضروري منظور این براي و می�باشد بیماري�ها این از پیشگیري

کمک داده�کاوي روش�هاي و ریزآرایه فناوري شود. انجام بیماري خاص نوع با مناسب درمانی مراحل تا شود

را سرطان مثل بیماري�هایی ایجاد فرایند بتوان همزمان صورت به ژن، هزاران بیان تغییرات تحلیل با تا می�کند

برداشت. مهمی گام�هاي بیماري�ها این درمان در و کرد شناسایی

نیاز و هستند هم به شبیه بسیار جهش�ها این است. ژنتیکی جهش�هاي سرطان، مهم بسیار عوامل از یکی

ژن�هایی و انسانی ژنوم کامل شناسایی با می�باشد. وجود یکدیگر از آن�ها شناسایی جهت دقیق آزمایش�هاي به

مبناي بر روش�هایی از استفاده با جهش�ها این بین تشخیص می�رود انتظار هستند، موثر جهش�ها این در که

و رفتارها اساس بر ژنتیکی بیماري�هاي خوشه�بندي با تا می�کنند تلاش محققان باشد. امکان�پذیر ژن، بیان

بخشند. سرعت را بیماري�ها درمان و تشخیص فرایند همگن، گروه�هاي زیر در ژنتیکی عوامل

تحقیق اصلی اهداف
از: عبارتند پژوهش این اصلی اهداف

نامنفی ماتریس تجزیه�ي مطالعه�ي .1

نامنفی ماتریس تجزیه�ي اولیه�ي مقداردهی جهت اصلی مؤلفه تحلیل روش بررسی و مطالعه .2

20Nonnegative double singular value decomposition(NNDSVD)
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ماتریس تجزیه�ي اولیه�ي مقداردهی جهت نامنفی مضاعف تکین مقدار تجزیه�ي روش بررسی و مطالعه .3

نامنفی

نامنفی ماتریس تجزیه�ي روش از حاصل داده�هاي خوشه�بندي نتایج تحلیل .4

تحقیق ساختار
زمینه�هاي پیش و تعاریف شامل دوم فصل است. داده ارائه را موضوع کلیات و مقدمات اول فصل تحقیق، این در

سوم فصل می�باشد. ریاضی تعاریف و داده�کاوي مفاهیم زیستی، زمینه�هاي پیش بیوانفورماتیک، جمله از لازم

مقدار تجزیه�ي روش و داده�ها بعد کاهش جهت را نامنفی ماتریس تجزیه�ي و اصلی مؤلفه تحلیل روش�هاي

چهارم فصل در می�دهد. شرح نامنفی ماتریس تجزیه�ي روش اولیه�ي مقداردهی جهت را نامنفی مضاعف تکین

فصل می�شود. داده شرح روش�هاي این بین از k-متوسط روشخوشه�بندي و توضیح آن روش�هاي و خوشه�بندي

استفاده با را داده�ها بعد کاهش نتایج سپس و است پرداخته داده�ها پیش�پردازش و آماده�سازي به ابتدا پنجم

خوشه�بندي نتایج و می�دهد قرار مقایسه و بررسی مورد پایان�نامه در شده معرفی الگوریتم�هاي از یک هر از

می�دهد. قرار تحلیل مورد را پایگاه�داده�ها از یکی ژن بیان داده�هاي
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2 فصل

پیش�نیازها و تعاریف
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