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دهند كه اين  بررسي و مطالعات صورت گرفته در زمينه كاربردهاي كشف قوانين وابستگي در بيان ژن نشان مي
انيني از پايگاه به فرآيند كشف چنين قوعرصه نيازمند يك الگوريتم موازي كارا به منظور سرعت بخشيدن 

زيستي،  هاي روبرو شدن با حجم عظيم، در حال رشد و توزيع شده داده. باشد هاي بيان ژن مي داده
پردازش موازي براي اين منظور طراحي . است كرده نيازمند محاسبه و حافظه بيشتر و بيشتر را بيوانفورماتيك

كشف قوانين . كند ي همه كاره توزيع ميهاي شخص شده است به طوريكه هزينه محاسباتي را بين رايانه
وابستگي يكي از روشهاي معروف داده كاوي است كه نيازمند زمان محاسباتي فراوان براي وقتي است كه بر 

اين حجم عظيم محاسباتي به دليل تعداد تركيبات بسيار زيادي است . هاي بيان ژن بكار گرفته شود روي داده
  .عد زياد چك شودهاي با ب كه بايد بين اين داده

و  )SeqRG( است كه شامل يك الگوريتم سريال RuleGeneهدف از اين پايان نامه معرفي بسته نرم افزاري 
اي كارا  هاي بيان ژن به شيوه براي كشف قوانين وابستگي بر روي پايگاه داده) ParRG(يك الگوريتم موازي 

هايي مانند بعد زياد  ه مخصوص است كه قابليتيك الگوريتم طراحي شد SeqRGالگوريتم سريال . باشد مي
از يك الگوريتم  SeqRGبه علاوه، . ويژه قرار گرفته است آن مورد توجهطراحي ها و موازي شدن آسان در  داده

الگوريتم موازي . كند هاي توليد شده در مراحل مختلف الگوريتم استفاده مي فشرده سازي خاص بر روي داده
ParRG هاي موازي را به صورت يك  شود كه اين الگوريتم در ابتدا پردازنده معرفي مييان نامه نيز در اين پا

هاي برگ در اين درخت به  هاي بيان ژن را بين پردازنده درخت دودويي پيكربندي كرده و سپس پايگاه داده
اقدام به  SeqRGهاي موازي نيز با استفاده از الگوريتم سريال  اين پردازنده. كند صورت عمودي تقسيم مي

علاوه بر معرفي اين . نمايند بر روي بخشي از داده كه در اختيار آنهاست، ميها  جمع آوري قوانين وابستگي داده
هاي واقعي بيان ژن  ها، و نتيجه آنها بر روي يك پايگاه داده ها، آناليز آنها بر اساس درستي و هزينه الگوريتم
 .شود آورده مي
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  مقدمه -1

ها توليد و انباشته  هاي جديد در زمينه بيولوژي و بيوتكنولوژي، حجم عظيمي از داده با پيشرفت
شده است كه خود نيازمند ابزار هوشمند و سريع براي آناليز و فهم فرايندهاي موجود بين آنها 

  .باشد مي
 يك ژن به ساختارها و DNAيب كه در طي آن يك ترتشود  بيان ژن به فرآيندي گفته مي

همانطور كه در (گيرد  چندين مرحله صورت مياين فرآيند در . شود توابع يك سلول تبديل مي
  ): آورده شده است1شكل 
 پيغام آور RNA به DNAشود يك   گفته مي1در مرحله اول كه به آن رونويسي .1

)mRNA (شود تبديل مي. 

شود، نتيجه كار به يك محصول ژني مانند   گفته مي2در مرحله دوم كه به آن ترجمه .2
 .شود پروتئين تبديل مي

هاي مختلف در  لازم به ذكر است كه تعداد غير طبيعي اين محصول ژني باعث بروز بيماري
  .فرد مورد نظر خواهد شد

در . كند كه يك ژن در اين شرايط بيان شده است يا نه خروجي فرآيند بيان ژن مشخص مي
، 1شود كه همانند جدول  اند تشكيل مي اده از ژنهايي كه بيان شدهنتيجه يك پايگاه د

هاي تست شده  گيرد و سطرهاي آن نمونه ها را در بر مي هاي اين پايگاه داده ژن ستون
و مقدار صفر نشان دهنده » بيان شدن ژن«در اين جدول مقدار يك نشان دهنده . باشند مي

ود كه در اينجا بيشتر علاقه مند به بيان شدن ژن لازم است توجه ش. باشد مي» عدم بيان ژن«
توانيم  بنابراين اگر بخواهيم عدم بيان ژن را بررسي كنيم به راحتي مي. ايم نه عدم بيان آن بوده

  .مقدار يك و صفر در اين جدول را جا به جا كنيم

                                                      
1 Transcription 
2 Translation 
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  )Genome Homepage, 2007برگرفته از (  فرآيند بيان شدن ژن در سلول1 شكل

   تستيهاي بيان ژن  داده اي از يك پايگاه  نمونه1 جدول

Gene 5 Gene 4 Gene 3 Gene 2 Gene 1   
0  0  0  1  1  P1 
0  0  0  0 1  P2  
0  0  1  0  0  P3  
0  1  1 0  0  P4  

  
هاي بيان ژن شامل اطلاعات اندازه گيري سطح بيان يك ژن خاص در يك  پايگاه داده

از آناليز اين . شوند  محاسبه ميMicroarrayباشند كه معمولا توسط روش  شرايط خاص مي
توان اطلاعات بيولوژيكي مفيدي بدست آورد مانند اينكه چگونه بيان يك ژن  ها مي پايگاه داده

هايي در اثر يك شرايط  هاي ديگر تاثير بگذارد و يا اينكه چه ژن خاص ممكن است در بيان ژن



    ۴ 

از قرار دارند كه  يان ژن در اختيار عمومهاي ب اغلب پايگاه داده. شوند سلولي مشخص بيان مي
  . اشاره نمودExpressDB2 و ArrayExpress1توان به  آنجمله مي

 3 حجم بسيار زيادي داده بيان ژنMicroarrayهمانطور كه گفته شد، روشهاي جديد مانند 
)GE (بيوانفورماتيك به منظور حل مسائل عملي ناشي از . كنند به صورت نمايي توليد مي

بدون . هاي جديد بنا شده است ها و فرضيه ها، روش يريت و آناليز اين داده با ساخت الگوريتممد
بكارگيري . يابد يابد، هزينه محاسبه نيز به همين منوال افزايش مي شك، هر چه داده افزايش مي

  . ها نيست تنها راه حل ممكن براي اين حجم داده ها ابررايانه
  

 
  هاي موازي به جاي ابررايانه ه استفاده از رايان2 شكل

 به منظور 5 و محاسبه مشبك4هاي ديگر آن مانند مجاسبه توزيع شده پردازش موازي و قالب
منظوره به - هاي شخصي عام چيره شدن بر اين مشكلات با پخش پيچيدگي مسئله بين رايانه

بنابراين، براي . )3 و 2هاي  شكل (اند ابداع و معرفي شده» تفرقه بيانداز و حكومت كن«شيوه 
 ,Trelles (هاي جديد و موثر هستيم ها در بيوانفورماتيك، ما نيازمند طراحي استفاده از اين رايانه

2001(.  
  

                                                      
1 http://www.ebi.ac.uk/arrayexpress 
2 http://twod.med.harvard.edu/ExpressDB 
3 Gene Expression 
4 Distributed Computing 
5 Grid Computing 
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  )CSA Homepage, 2007برگرفته از (  محاسبه مشبك3 شكل

هاي توليد  يكي از روشهاي سودمند و اميد بخش براي آناليز داده) Data Mining(داده كاوي 
) ARM( 1كشف قوانين وابستگيهاي داده كاوي، تكنيك  از بين تكنيك. از اين طريق استشده 

هاي بيولوژيكي مورد توجه بسيار قرار گرفته  به تازگي براي استخراج قوانين موجود بين داده
هاي خريد از فروشگاه پيشنهاد شد و به استخراج   اين تكنيك در ابتدا براي آناليز داده.است

)  هستند دو مجموعه مجزا از همY و X ({X ⇒ Y}ها به قالب  جود بين تراكنشقوانين مو
 هم Y حضور دارد، موجوديت Xهايي كه موجوديت  پردازد؛ بدين معني كه در اغلب داده مي

هاي فروشگاهي به اين معني  درداده}  نان و كره⇒شير {به عنوان مثال قانون . حضور دارد
ملاك انتخاب يك . اند نيز خريده» شير«اند،  خريده» ن و كرهنا«است كه اغلب مشترياني كه 

) ورودي از طرف كاربر( آن قانون از يك مقدار كمينه Confidence و Supportقانون بيشتر بودن 
در اينجا (هاي يك قانون  هايي است كه تمام موجوديت  يك قانون تعداد تراكنشSupport. است

X∪Y (در آن باشند .Confidenceقانون به صورت  يك Support(X∪Y)/Support(X) تعريف 
 در آن حضور X در تراكنشهايي است كه X و Yشود كه نشان دهنده نسبت حضور همزمان  مي
  .دارد

                                                      
1 Association Rules Mining 
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پردازد كه با  اي از قوانين مي روش كشف قوانين وابستگي به جستجو براي يافتن مجموعه
ي يكقوانين كشف شده كه از لحاظ بيولوژين ا. اند هاي بيان ژن ديده شده فراواني بالا در داده

 آمده 4اي از اين قوانين در شكل  نمونه(باشند  ميهاي زير   به صورت يكي از قالب،معتبر هستند
  :)است
 {↓Gene A↑, Gene B} ⇒ {↑Gene C}مانند قانون : هاي مختلف هاي بين ژن وابستگي •

 نيز بيان شده ولي Aت ژن  بيان شده اسCدهد در بيشتر مواقعي كه ژن  كه نشان مي
 . بيان نشده استBژن 

 {↓Gene A↑, Gene B} ⇒ {Cancer}مانند قانون : بين بيان ژن و تاثيرات محيطي آن •
 بيان شده ولي Aدهد در بيشتر مواقعي كه سلول سرطاني بوده است، ژن  كه نشان مي

  . بيان نشده استBژن 
 

 
  كشف شدهني از قوانيينما 4شكل

هاي معمولي بايد بدان  هاي بيان ژن و پايگاه داده  در مورد تفاوت پايگاه دادهنكته مهمي كه
ها بسيار زياد بوده و معمولا بين ده هزار تا صد هزار  اشاره كرد اينكه تعداد ستون اين داده

در .) از آنجا كه بين پنجاه تا  صد هزار ژن مختلف در بدن موجودات زنده وجود دارد. (هستند
بسيار كم و ) هاي يك فروشگاه مثلا تراكنش(هاي معمولي  اد ستون در پايگاه دادهحاليكه تعد

فروشگاه به طور متوسط مشتري از آنجا كه معمولا در سبد خريد يك . (باشد بين ده تا صد مي
 دانشگاه هاروارد داراي ExpressDBبه عنوان نمونه، پايگاه داده .) شود بيش از صد كالا يافت نمي

پس، به منظور، پيدا كردن قوانين مخفي از اين  . سطر دارد213 است و فقط  ستون6400
ژن /هاي بسيار زيادي بين اين تعداد زياد ستون  مجبور است تركيبARMها، روش  پايگاه داده

بنابراين، بكارگيري پردازش موازي در اينجا يك روش اجتناب ناپذير . را مورد بررسي قرار دهد
 كه ARMدانيم، الگوريتم موازي  تاكنون، تا آنجا كه مي. )Agrawal and Shafer, 1996(است 

  .هاي بيان ژن باشد پيشنهاد نشده است خاص پايگاه داده



    ۷ 

هدف نهايي اين پايان نامه پيشنهاد يك روش موازي كارا براي كشف قوانين وابستگي روي 
هاي موازي   را بين پردازندهاين الگوريتم هزينه محاسباتي درگير. هاي بيان ژن است پايگاه داده

به منظور پياده . كند اي كارا مديريت مي هاي بيان ژن را به شيوه تقسيم كرده و بعد زياد داده
سريع سريال كه به آساني قابل ) SeqRG(سازي چنين الگوريتمي، ما در ابتدا يك الگوريتم 

ه سازي خودمان بهره كنيم و در آن از الگوريتم جديد فشرد موازي شدن است را طراحي مي
هاي خروجي مراحل   از اين الگوريتم فشرده سازي بر روي دادهSeqRGالگوريتم . گيريم مي

ساختار كه به راحتي قابل ذخيره و بازيابي است، نگه  مختلف اعمال كرده و آنرا در يك داده
سالي بين هاي ار با بهره گيري از اين ساختار فشرده شده، نه تنها اندازه داده. دارد مي

هاي پيچيده ذخيره و بازيابي هم  شود، بلكه نيازي به الگوريتم هاي موازي كم مي پردازنده
پردازيم كه اين  مي) ParRG(پس از معرفي الگوريتم سريال، به معرفي الگوريتم موازي . نيست

هاي  ههاي درگير را در قالب يك درخت دودويي پيكربندي كرده و پايگاه داد الگوريتم پردازنده
ما اين بسته پياده . كند هاي برگ اين درخت تقسيم مي بيان ژن را به صورت عمودي بين گره

اي در كنار  در ادامه، نكات اصلي پياده سازي چنين بسته. ناميم  ميRuleGeneسازي شده را 
، هاي آورده شده را آناليز كرده در نهايت نيز، الگوريتم. شود  آنها توضيح داده مي1كد- مشابه

كامل بودن آنها را اثبات كرده، و نتايج تجربي حاصل از اجراي اين برنامه بر روي يك پايگاه 
 قسمتي از اين پايان نامه در قالب يك مقاله چاپ شده است .2شود داده واقعي آورده مي

)Asadpour et al., 2007.(  
نجام شده هم در در بخش بعد، كارهاي مربوط ا. ادامه اين پايان نامه به صورت زير است

 در SeqRG الگوريتم سريال 3بخش . شوند بخش سريال و هم موازي به صورت خلاصه مرور مي
 با 4 را در بخش ParRGسپس، الگوريتم موازي . كند كنار الگوريتم فشرده سازي را معرفي مي

امه در اد.  آن استspeed-up شامل آناليز الگوريتم موازي و 5بخش . شود مثال شرح داده مي
هاي واقعي   نتايج تجربي حاصل از اجراي الگوريتم موازي بر روي يك پايگاه داده6آن، بخش 

  .آورده شده استاين پايان نامه گيري  نتيجهدر نهايت نيز . كند بيان ژن را جمع بندي مي

                                                      
1 Pseudo-code 

  .باشد  موجود ميRuleGeneهاي مورد نياز، مستندات و يك برنامه قابل اجرا از اين بسته در صفحه خانگي  داده 2
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  كارهاي مربوط -2

  :توان به سه دسته تقسيم كرد زمينه را مياين در انجام شده به طور كلي، كارهايي تحقيقاتي 
 ي موجود كه برايها  و برنامهتمي است كه از الگوريي دسته شامل كارهانيا :دسته اول .1

 گاهي پاي برا)FP-growth و Aprioriمانند  (اند  شدهي طراحي معموليها  دادهگاهيپا
 Carmona-Saez et al., 2006; Creighton and( كنند ي ژن استفاده ماني بيها داده

Hanash, 2002; Becquet et al., 2002 .كارها نشان دادن ني اي هدف اصلقتيدر حق 
 ديار مفي كشف شده بسني قواننكهي بوده است و اي كارني انجام چنيسودمند

 ي و درصد مصرف،ي مصرفوتري بودن حافظه كامپنهي بهتم،ي الگوريياما به كارا. باشند يم
  . زمان اجرا، چندان پرداخته نشده استاز توان پردازنده و

 ژن اني بيها  است كه با توجه به مشخصه دادهيي دسته شامل كارهانيا: دسته دوم .2
اند   نمودهي و معرفهي كارا را تهيها تميالگور)  دارنديادي زاريكه تعداد ستون بس(
)Cong et al., 2004; Jiang and Gruenwald, 2005( .ي به بررسشتري نوع كارها، بنيدر ا 

 . آن با موارد مرتبط پرداخته شده استسهي و مقاتمي الگوريحافظه و زمان اجرا
 دي تولني كم كردن تعداد قواني است كه بر رويي دسته شامل كارهانيا: دسته سوم .3

. )Tuzhilin and Adomavicius, 2002( كنند ي مدي تاكي و صافتيشده با اعمال محدود
 ARM شده در روش دي تولنيها تعداد قوان  نوع دادهنيها در ا  ستونادي تعداد زليبدل
 ني بنابراباشند، ي درست نميكيولوژي از آنها از لحاظ بي برخي هستند و حتادي زاريبس
 دسته به صورت نيا. دي رسيتر  مناسبني به قواني خروجني با هرس كردن قوانديبا

 .شود ي با دو دسته قبل اجرا ميبيترك
) همراه با اسم الگوريتم مربوط (ARMكارهاي انجام شده در زمينه اعمال  2جدول شماره 

به علاوه موجود . كند را ليست مي) همراه با اسم پايگاه داده مربوط(هاي بيان ژن  بر روي داده
  .اي اين كارها همراه با توضيحات خاص در آن اشاره شده است بودن يا نبودن برنامه رايانه
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 نهي زمني انجام شده در اي كارهاي بررس2 جدول

  داده  الگوريتم  دسته  مرجع
در دسترس 
  بودن برنامه

  توضيحات خاص

Becque et 
al., 2002

1 Apriori SAGE × 
كشف قوانين 

  جديد

Creighton 
and Hanash, 
2002

1 Apriori Yeast √  
يكي از بهترين 

كارها در اين 
  .دسته است

Carmona-
Saez et al., 
2006

1 Apriori  
چندين پايگاه 

داده مانند 
Diauxic shift  

√  
تركيب بيان ژن و 

تفسير 
)annotation (ژن  

Cong et 
al., 2004

2 FARMER 
 پايگاه داده 5

سرطاني مانند 
ALL-AML 

× 

به كشف قوانين 
گروهي 

  .پردازد مي

Jiang and 
Gruenwald, 
2005

2 BSC-Tree ExpressDB و 
Stanford-SMD 

×  
از يك الگوريتم 

رده سازي نيز فش
  .كند استفاده مي

Tuzhilin 
and 
Adomavicius, 
2002

3 Apriori - × 

اعمال محدوديت 
بعد از توليد 
  شدن قوانين

  
هاي  در ادامه اين بخش، به مطالعه و بررسي خلاصه كارهاي مربوط در زمينه الگوريتم

تاكيد اصلي اين . پردازيم هاي بيان ژن مي سريال و موازي كشف قوانين وابستگي خاص داده
و مناسب بودن براي پايگاه ) هاي سريال در مورد الگوريتم(قسمت بر روي موازي شدن آسان 

  .باشد مي) هاي موازي در مورد الگوريتم(هاي با بعد زياد  داده
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  ARMهاي سريال  موازي شدن آسان در الگوريتم -2-1

 براي كشف قوانين ARMهاي سريال   از روش متعددي به منظور استفادهكار تحقيقاتي
 ,.Carmona-Saez et al(اغلب اين كارها . باشند هاي بيان ژن، موجود مي وابستگي از پايگاه داده

2006; Creighton and Hanash, 2002; Tuzhilin and Adomavicius, 2002; Becquet et al., 

 Agrawal and( Aprioriمانند الگوريتم معروف ) با تغييرات جزئي(هاي موجود  از الگوريتم) 2002

Srikant, 1994( و بيشتر با هدف معرفي سودمندي اين روش ARMهاست  براي زيست شناس .
 Georgii et al., 2005; Cong et al., 2004; Gyenesei et al., 2007; Jiang and(برخي ديگر 

Gruenwald, 2005; Kotala et al., 2001; Georgii et al., 2005 (اي  منظوره-خاصهاي  الگوريتم
در . كنند پيشنهاد مي) quantitativityمانند (ها  را با توجه به بعد زياد و يا خواص ديگر اين داده

كنند آنقدر هم سر  هاي سريال كنوني كه خوب كار مي واقع، فرآيند موازي سازي الگوريتم
يچيده و دايناميك هاي سريال معمولا داده ساختارهاي پ راست و آسان نيست؛ زيرا اين الگوريتم

براي نگهداري ) Jiang and Gruenwald, 2005( BSC-Tree و )Trie) Bodon, 2003درختي مانند 
كنند، كه انتقال چنين ساختارهايي از طريق شبكه بسيار مشكل است، و حتي  ها تعريف مي داده

اصلي را در اگر هم منتقل كنيم، مشكل تر وقتي است كه بخواهيم به صورت كارا داده ساختار 
  .سمت گيرنده بازيابي كنيم

  

  هاي بيان ژن  موجود براي پايگاه دادههاي موازي مناسب بودن الگوريتم -2-2

 توان بررسي نمود  متعددي را ميARMهاي موازي  ، الگوريتم1هاي تراكنشي بر روي پايگاه داده
.  ژن وجود نداردهاي بيان ، اما چنين الگوريتمي بر روي داده)Ashrafi et al., 2004مانند (

 و )Zaki, 1999(هاي بيان ژن برآيند  توانند از عهده بعد زياد پايگاه داده هاي موجود نمي الگوريتم
تاكيد اصلي اين . اند بعد طراحي شده/هاي با تعداد كم ستون معمولا براي كار با پايگاه داده

دسترسي . هاست يگاه دادهها بر روي بهينه كردن هزينه دسترسي يا خواندن از يك پا الگوريتم
بري است اما وقتي در مورد پايگاه -بر و هزينه- به يك پايگاه داده، مطمئنا، يك پروسه زمان

                                                      
1 Transactional databases 


