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چکیده:

از معمولا ژن ها با مرتبط داده های است. بوده محققین از بسیاری توجه مورد دیرباز از ژنی بیان داده های خوشه بندی درباره تحقیق

مرسوم روش های به داده هایی چنین خوشه بندی است. بیشتر مشاهدات تعداد از متغیرها تعداد که معنی این به هستند بالا بعد نوع

کرده، جلب خود به را بیشماری محققین توجه که جدید رویکرد یک مشکلاتی چنین با مقابله برای دارد. همراه به را خاصی چالش های

الگوریتم از تصویرها این دقیق انتخاب برای ولی می برد، بهره گاوسی آمیخته مدل یک از رویکرد این است. تصادفی تصویرهای روش

بر آن برتری و است گرفته قرار بررسی مورد کاربردی و نظری منظر دو هر از روش این عملکرد حاضر مقاله در می شود. استفاده خاصی

است. شده داده نشان ۱۲ لوسمی داده های بیماران گروه بندی به مربوط واقعی داده های تحلیل روی

ژنی. بیان داده های گاوسی، آمیخته مدل تصادفی، تصویر بالا، بعد داده های واژه ها: کلید

مقدمه .۱

هستند. بالا۱ بعد گونه از اخیر شده جمع آوری داده های اکثر که می شود مشاهده علمی حوزه های از بسیاری در محاسباتی، تکنولوژی پیشرفت با

داده هایی چنین خوشه بندی .[۳] برمی گردد (n) نمونه تعداد با مقایسه در (p) متغیر بیشتر تعداد وجود به واقع در داده ها به مفهومی چنین اطلاق

معرفی بلمن توسط که است مشقت بعد چندی۲ پدیده مشکلات این توجه ترین مورد از یکی دارد. همراه به را خاصی محاسباتی و تحلیلی مشکلات

.[۲] است شده

روش های سایر با مقایسه در می شود ادعا که شد پیشنهاد (RP تصادفی۳( تصویر عنوان تحت رویکردی بالا بعد داده های تحلیل دنیای در اخیرا،

بسیار زیرمجموعه انتخاب اولیه، داده های از تصادفی تصویرهای ایجاد بر مبتنی روش این .[۱] می دهد دست از را کمتری اطلاعات بعد کاهش

در قبلا روش اين اصلی ایده که است اشاره به لازم است. بهینه تصویرهای روی بر خوشه بندی انجام سپس و حاصل تصویرهای از بهینه ولی کوچک

.[۴] شد داده نشان آن موفقیت آمیز عملکرد و مطرح راهنماییده رده بندی زمینه ی
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ستون های دارای که تصادفی ماتریس یک از استفاده با پایین تر ابعاد به بالا بعد اولیه داده های کردن تصویر از RP روش ریاضی، نظر نقطه از

به می تواند بعدی p نقطه n هر لم، این به بنا .[۸] است آمده لم یک قالب در RP روش اصلی ایده می برد. بهره هستند، واحد طول با متعامد۴

در شود. تصویر ،d << p که d = O( logn
ε۲ ) مختصات روی خطی صورت به متعامد ستون های با A ∈ Rp×d تصادفی ماتریس یک وسیله ی

است: برقرار بعدی p نقطه دو هر بین زیر نامساوی داده ها تصویر از بعد دقیق تر، بیان به است. ۱ ± ε برابر نقاط دو به دو فاصله های حالت، این

(۱ − ε)∥xi − xj∥۲ ≤ ∥ATxi −ATxj∥۲ ≤ (۱ + ε)∥xi − xj∥۲

است. L۲ نرم نشان دهنده ∥.∥۲ و بعدی p برداری i = ۱, . . . , n ازای به xi که

در چگالی دو اگر که است این بالا بعد داده های مدل مبنای خوشه بندی چارچوب در RP روش از استفاده در لم اين مستقيم کارکردهای از يکی

ایده همراه به نتیجه ای چنين شود. حفظ فاصله همان بعدی d یافته کاهش فضای در می رود انتظار باشند، داشته کافی فاصله هم از بالا بعد فضای

یک هر برای و کرده تولید کم بعد با مستقل تصادفی تصویر های از مجموعه ای تا می کند کمک محقق به راهنماییده، رده بندی برای [۴] در شده مطرح

است ضروری آماری معیار یک از استفاده مدل ها مقایسه برای که است اشاره به لازم برد. کار به را (GMM) گاوسی۵ آمیخته مدل یک آن ها از

است: زیر شرح به معیار این محاسبه روش است. شده استفاده (BIC) بیزی۶ اطلاع معیار از حاضر مقاله در که

BIC = −۲ log(L) + k log(n), (۱)

است. مدل توسط شده برآورده پارامترهای تعداد k و نمونه اندازه n مدل، درستنمایی تابع L که

خونی سلول زیادی بسیار مقدار غیرعادی صورت به بیماری این است. سرطان بیماری نوع شایع ترین از یکی خون) ۱۲(سرطان لوسمی  بیماری

و شده متوقف خون سفید سلول های تولید می شوند باعث و نداشته نرمال سلول های به نسبت صحیحی عملکرد خونی سلول های این می کند. تولید

نوع دو مطالعه این در که می شود تقسیم مزمن و حاد نوع دو به استخوان مغز لوسمی بیماری برسانند. حداقل به بیماری ها با مقابله در را فرد توانایی

که است حاد لوسمی شکل شایع ترین AML گرفت. خواهند قرار مطالعه مورد (AML)۸ میلوئید لوسمی و (ALL)۷ حاد لنفوبلاستیک لوسمی

بیشتر مطالعات برای است. تومورها دیگر انواع از کمتر AML بروز حال، این با است، شایع ALL به نسبت بزرگسالان در بیشتر برابر ۴ تا ۳

کرد. مراجعه [۹] و [۱۰] منابع به می توان لوسمی نوع دو این مورد در

این درمان و مطالعه برای راهکارهایی مشابه، ژن های رفتار های از استفاده با بتوانند بیماران ژن بیان های روی بر مطالعه با تا درصدند پزشکان

برد. پی ژن ها بین روابط به آمار علم طریق از ۱۲ لوسمی بیماران ژن بیان مقادیر روی بر مطالعه با می رود انتظار بیابند. خون سرطان نوع

تصویرهای روش با مرتبط نظری مطالب بعد، بخش در که است شده تدوین ترتیب این به حاضر مقاله ادامه شده، مطرح مطالب به توجه با

بیماری به مربوط ژن بیان داده های روی بر مقاله این در شده مطرح مطالب پیاده سازی نحوه واقعی، مثال تحلیل بخش در می شود. ارائه تصادفی

می شود. ارائه مقاله موضوع راستای در آتی پیشنهادات و نتیجه گیری نهایت، در می شود. تشریح ۱۲ لوسمی
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تصادفی تصویر روش ریاضی ساختار .۲

با مرتبط محاسباتی مشکلات با رویارویی برای ساده راه حل یک بالا، بعد فضاهای به مربوط عديده ضعف های از جلوگیری منظور به [۴] بنابه

نوشت: می توان رياضی، نظر نقطه از است. پیشگو متغیر بردار افرازبندی بالا بعد

Y ∗ = [Y, Yc] = [XA,XĀ], (۲)

داده های ماتریس X ∈ Rn×p غیرموثر، یافته کاهش داده های ماتریس Yc ∈ Rn×(p−d) موثر، یافته کاهش داده های ماتریس Y ∈ Rn×d که

است. A متعامد متمم ماتریس Ā ∈ Rp×(p−d) و تصویر تصادفی ماتریس A ∈ Rp×d بالا، بعد اولیه

ساختار که آن شرط به شود انجام Y = XA یعنی یافته کاهش داده های اساس بر مدل مبنا خوشه بندی که است این ترفندی چنین اصلی ایده

خصوص این در بیشتر جزئیات برای باشند. تبيين قابل خوبی به هستند Y ∗ برای مناسبی تقريب که بعدی d بلوکی ماتريس های توسط خوشه ها

کرد. مراجعه [۱] به می توان

تصویرهای ابزار از استفاده بالا بعد داده های مدل مبنای خوشه بندی انجام برای جدید و موثر روش های از يکی شد بيان مقدمه در که همانطور

شد. توصيف بود، گام هر در خوشه بندی و داده ها مناسب افرازبندی مرحله، به مرحله کردن تصوير برگيرنده در که آن کلی ايده است. تصادفی

پيشنهاد [۱] توسط که G گروه های به X اولیه داده های افرازبندی برای گروهی تصادفی تصویر خوشه بندی الگوریتم عنوان با الگوريتمی بخش، اين در

است: زير صورت به الگوريتم انجام مراحل می کند. ممکن عمل در را تصادفی تصویرهای طریق از خوشه بندی پیاده سازی نحوه که می شود تشریح شد،

بناميم. Ab را آن ها b = ۱, . . . , B ازای به کنيد فرض کنيد. تولید بعدی d مستقل تصادفی تصویر B خاص، اندازه یک اساس بر •

دهید. برازش Y = XAb یعنی شده تصویر داده های روی بر را مولفه G برای گاوسی آمیخته مدل •

دارید. نگه ثابت را شده القا داده های افراز •

Āb و Yc = XĀb که دهید برازش باشد−را داشته را پیشگو متغیر نقش Y و پاسخ متغیر نقش Yc −Y روی بر Yc خطی رگرسیون •

است. Ab متعامد متمم ماتریس

کنید. جمع هم با را دو آن و آوردید دست به را شده معرفی خطی رگرسیون و گاوسی آمیخته مدل برای BIC معیار •

کنید. انتخاب دارند، را BIC مقادیر بالاترین که B∗ تصادفی تصویرهای تصویرها، تمامی میان از •

آورید. دست به را B∗ تصویرهای بهترین برای خوشه عضویت بردار نتایج، جمع بندی با •

کنید. افرازبندی قبل مرحله ی توافقی عضویت به توجه با را X اولیه داده های •

عنوان به کردند. پیشنهاد مشکل این برای را متنوعی راه حل های محققین نادرست، یا مشابه بسیار خوشه های انتخاب از جلوگیری منظور به

ذکر به لازم شد. پیشنهاد [۱] در مناسب مقادير عنوان به B∗ = ۱۰۰ و B = ۱۰۰۰ مقادير شبیه سازی، تجربیات و عددی نتایج اساس بر مثال،

است. بهینه تصویرهای تعداد B∗ و شده تولید تصویرهای تعداد B که است

نظر به گاوسی بیشتر می شوند، تصویر پایین بعد فضای یک روی بر تصادفی طور به که هنگامی بالا ابعاد با مختلف توزیع های که شد داده نشان

بعد از فضایی زير یک در تصادفی طور به می توانند گاوسی توزیع G از دلخواه آمیزه از حاصل داده های که شد ثابت [۵] در به علاوه، .[۶] می رسند

،d < logG اگر که داد نشان او این، بر علاوه می شود. حفظ کامل طور به تقریبا داده ها گروه بندی ساختار که حالی در شوند، نشانيده O(logG)
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مستقل تصویرشده بعد گرفت نتيجه می توان حالتی چنين اتفاق صورت در که است آن امر اين دليل بود. نخواهد مطلوب کردن تصوير عملکرد آن گاه

استناد [۱] تجربی نتایج به مورد این در نهایی تصمیم اخذ برای ندارد. بستگی p و n به d اينکه، يعنی ساده، زبان به است. داده ها اولیه بعد از

کردند. اعلام RP روش اجرای برای مناسبی بسیار گزینه را d = O(۱۰ logG) انتخاب که می کنیم

الگوریتم و گروهی تصادفی تصویرهای روش عملکرد ویژه به و تصادفی تصویر طریق از خوشه بندی واقعی مثال تحلیل قالب در بعد بخش در

می گیرد. قرار ارزیابی مورد شده معرفی

واقعی مثال تحلیل .۳

این است. موجود R در multtest بسته در داده این است. گرفته قرار استفاده مورد [۷] توسط شده جمع آوری ژن بیان داده های مقاله این در

هستند. AML لوسمی بیمار ۱۱ و ALL لوسمی دارای بیمار ۲۷ که است ۱۲ لوسمی بیمار ۳۸ از ژن ۳۰۵۷ بیان مقادیر شامل داده

مورد بیمار ۳۸ برای فاصله ماتریس باشد. فایده مفید می تواند بیماران بین فواصل ماتریس محاسبه بیماران، ژن های بین روابط کشف منظور به

که معناست این به باشند بزرگی مقدار اگر قطر خارج عناصر و هستند صفر اصلی قطر روی عناصر انتظار طبق شد. محاسبه واقعی مثال در مطالعه

هستند. مشابه بیمار دو های ژن عملکرد که معناست این به باشد کوچک آن ها فاصله مقدار اگر و نیستند مشابه بیمار دو لوسمی داده های ژن عملکرد

۱۵ که است معنا بدان و است ۲۷٫۷۶۳ برابر ۵ ستون و ۱۵ سطر به مربوط فاصله کوچک ترین مقادیر، تمامی بین در شده انجام بررسی های طبق

بگیرند قرار لوسمی ها گروه دو از گروه یک در آنکه احتمال و هستند بیماران سایر با مقایسه در هم به نسبت مشابه ای ژن های دارای بیمار ۵امین و

متفاوتی ژن های دارای بیمار ۲۱امین و ۳۳ لذا، است. ۶۲٫۶۱۸ برابر و ۲۱ ستون و ۳۳ سطر به مربوط فاصله بزرگترین همچنین است. بیشتر

این به نظر مورد فاصله ی از می توان بنابراین است. کم بسیار بگیرند قرار گروه یک در آنکه احتمال و هستند بیماران سایر با مقایسه در هم به نسبت

زوج تمامی دادن قرار هم کنار که است واضح اما خیر. یا هستند مربوطه لوسمی نوع دو از لوسمی نوع یک به مبتلا بیمار دو که برد پی موضوع

بود. نخواهد ممکن دو به دو فواصل اساس بر بیماران خوشه بندی درباره تصمیم گیری و فاصله

اطلاعات از بهره برداری بدون و ژن بیان میزان به مربوط اطلاعات از استفاده با که بود اين لوسمی داده های تحلیل از اصلی هدف که شود توجه

اين با برخورد در متغيره چند تحليل مرسوم روش های که است واضح شوند. گروه بندی مطالعه مورد افراد بيماران، از يک هر لوسمی نوع به مربوط

علمی تر، عبارتی به است. (n) نمونه تعداد از بيشتر (p) داده ها بعد که است آن امر اين اصلی دلايل از يکی کرد. خواهند برخورد مشکل به داده ها

در است، زمان بر و سخت بسیار عملا متغیر ۳۰۵۷ تعداد با کردن کار ديگر، طرفی از هستند. بالا بعد نوع از مقاله اين در مطالعه مورد داده های

بعد اينکه يا کرد انتخاب را هستند برخوردار بالایی اهمیت از که آنهایی متغیرها تمامی بین از يا است بهتر ملاحظه قابل نتایج یافتن برای نتیجه

داد. کاهش طريقی به را داده ها

آن از قسمت این در است. قابلیت این دارای RP رویکرد و دهد دست از را مفید اطلاعات کمترین که است بوده روشی دنبال به حاضر مقاله

RPEClu الگوريتم از تصادفی تصویرهای رويکرد اجرای برای می شود. استفاده مرتبط آماری تحلیل های سپس و لوسمی داده های بعد کاهش برای

ثابت (خوشه ها) گروه ها تعداد مقاله، اين داده های به راجع قبلی اطلاعات به بنا علاوه، به شد. استفاده d = ۸ و B∗ = ۱۰۰ ،B = ۱۰۰۰ با

تا −۱ بین عددی معیار، این آمد. دست به ۱ با برابر ARI معیار الگوريتم، اجرای با و محدويت ها اين اعمال با شد. گرفته نظر در ۲ برابر و

این مقدار اگر مقابل در و دارد وجود خوشه ای و واقعی برچسب های بین کامل مطابقت باشد، ۱ با برابر ARI که حالتی در می کند. اختیار را ۱
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۱ جدول در الگوریتم این اجرای از حاصل نتایج از خلاصه ای است. خوشه بندی حین در تصادفی برچسب گذاری نشانگر باشد −۱ با برابر شاخص

نشان BIC.reg گاوسی، آمیخته مدل های با مرتبط شده تولید تصویرهای BIC میانگین دهنده نشان BIC.GMM میانگین می شود. مشاهده

لوسمی. داده های خوشه بندی برای RPEClu الگوریتم نتایج از خلاصه ای شرح :۱ جدول

مقدار خوشه بندی معیارهای
۰٫۸۹ ARI

−۱۷۱۲۲۷۸۲ BICمیانگین
−۵۹۱٫۴۷۸۴ BIC.GMM میانگین
−۱۷۱۲۲۱۹۰ BIC.reg میانگین

تولیده تصویرهای BIC میانگین دهنده نشان BIC میانگین و خطی رگرسیون مدل های با متناسب شده تولید تصویرهای BIC میانگین دهنده

که است اين بر تاييدی آن مقدار است. مطالعه مورد خوشه بندی روش کیفیت نشانگر آمده دست به ARI مقدار است. اولیه و کلی مدل با مرتبط

است. شده رضايت بخشی نتايج به منجر لوسمی داده های برای RP روش خوشه بندی

نتیجه گیری

رویکردهای از یکی دارد. وجود ژن ها تحلیل به مربوط داده های به ویژه بالا بعد داده های خوشه بندی مشکلات بر غلبه برای متفاوتی روش های

برای روش این در گرفت. قرار بررسی مورد کاربردی و نظری جنبه دو هر از مقاله این در که است RP روش مشکلی، چنین با مقابله برای اخیر

نشان خوشه بندی ارزیابی شاخص اساس بر واقعی مثال یک در الگوریتم این عملکرد همچنین می شود. استفاده خاصی الگوریتم از خوشه بندی انجام
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Abstract— Research on gene expression clustering has long been of interest to many
researchers. Gene-related data are usually high-dimensional, meaning that the number
of variables exceeds the number of observations. Clustering such data in conventional
ways poses particular challenges. To deal with such problems, a new approach that has
attracted the attention of countless researchers is the random projection method. This
approach uses a mixed Gaussian model, but a special algorithm is used to accurately
select these projections. In the present paper, the performance of this method has
been studied from both theoretical and practical perspectives and its superiority over
the analysis of real data related to the grouping of leukemia 12 patients has been
shown.

Keywords—High- dimensional Data, Random Projection, Gaussian Mixed Model, Gene
Expression Data.
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