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 مقاله پژوهشی

هزاران ژن را به  لعه رفتاران مطااست که امک یژنانیب یهاداده دیو تول هیزآرایر یظهور فناور ک،یاز تحولات مهم علم ژنت یکی مقدمه:

. از ردیگیماده قرار مورد استف یژنانیب یهاداده لیاست که در تحل یکاوداده یهااز روش یکی یبند. خوشهکندیطور همزمان فراهم م
رو بوده و هروب تیععدم قطهمواره با  یبندخوشه جهیها است، نتداده ریثأتبه شدت تحت  یبندخوشه یهاروش ردآنجا که عملک

 یبنداز خوشه یژنانیب یهادهدا لیلدر تح ق،یتحق نی. در اکارا قلمداد نمودها، تمام داده یوجود ندارد که بتوان آن را برا یتمیالگور
 ت.منفرد استفاده شده اس تمیالگور کی یاجرا ی( به جایبندخوشه تمیالگور نیچند جینتا بی)ترک یاجماع

، توسط SUو Nutt-v3 ،Alizadeh-v2 یژنانیسه مجموعه داده ب یرا بر رو یاجماع یبندقاله عملکرد خوشهم نیا روش:

 بیز ترکااوت حاصل متف یبنددوازده خوشه ،یاجماع یبندخوشه یسازادهیپ ی. برادهدیقرار م یابیمورد ارز افتهی لیشاخص رند تعد
 یهاتطابق خوشه زانیم ج،ینتا اند. پس از ادغامها اجرا شدهداده یبه، به طور همزمان روتشا دمع اریبا سه مع یبندخوشه تمیچهار الگور

 شده است. دهیسنج افتهی لیتوسط شاخص رند تعد یواقع یهابا گروه ینیتخم

ه ب58/0و  9/0، 1رابر ب بی، به ترتSUو  Nutt-v3 ، Alizadeh-v2سه مجموعه داده  یبرا افتهی لیمقدار شاخص رند تعد :نتایج

توانست  شده، یراحط تمیرالگو نیها است. همچننهفته در داده یدر کشف ساختارها یشنهادیروش پ یاز دقت بالا یدست آمد که حاک
 ص دهد.یها را بدون خطا تشخخوشه یتعداد واقع

در کشف  روش نیه دقت ااست. با توجه ب یژنانیب یهاداده یبندخوشه یتوانمند برا یروش یاجماع یبندخوشه گيري:نتيجه

 منفرد نمود. یبندخوشه یهاتمیالگور نیگزیجا نانیآن را با اطم توانیم ،یواقع یساختارها

 

 یچند بعد یگذاراسیمق د،یافراز حول مدو یبندخوشه ،یسلسله مراتب یبندخوشه ،یاجماع یبندخوشه ،یکاوداده :هادواژهيکل

 کیکلاس
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 مقدمه 
 یهاشررفتیاز پ یکی (Microarray) هیزآرایر نینو یفناور
رفتار هزاران  لیاست که امکان مطالعه و تحل کیهم علم ژنتم

حاصرل از  یهرا. دادهکنردیفرراهم م زمرانهمژن را به طور 
 Gene Expression) یژنانیرب یهراداده ه،یآرا زیر یفناور

Data)  کمرک  توانردیم هراآن لیرکره تحل شروندیم دهینام
ه سررطان بر یمراریو درمران ب صیتشرخ نرهیرا در زم یانیشا

 ریاخ یهادر سال یژنانیب یهاعرضه کند. داده یجامعه پزشک
 یولوژیمحققان ب ژهیبارها توسط دانشمندان علوم مختلف به و

انررد. اسررتخرا  قرررار گرفته قیررمررورد مطالعرره و تحق یمولکررول
اسرت کره  یامسرللههرا، داده نیراز بطن ا داریمعناطلاعات 
 نیماش یریادگی و یکاودادهعلم آمار،  یمساع کیموجب تشر
مشترک،  تاًیخاص خود و نها یهاروشبا  کیو هر  شده است
اسرتخرا   یهااز گونره یکریانرد. مسرلله پرداخته نیبه حل ا
، هرادادهنرو   نیرتر ادرک بهتر و قابل فهم منظوربهاطلاعات 

برا حرداک ر تشرابه و  ترکوچک یهادستهبه  هاآن یبندمیتقس
حرررت عنررروان اسرررت کررره ت هررراآن لیرررسرررتس تحل

 یبند. خوشرهشرودیشرناخته م( Clustering)"یبندخوشه"
 یژنانیرررب یهررراداده لیوتحلهیرررتجزگسرررترده در  طوربررره

 یعلم پزشرک توانیکه م یابه گونه ردیگیقرار م مورداستفاده
در  یبندخوشه یهاروشو گسترش  شرفتیپ لیاز دلا یکیرا 
 .[1] دانست ریاخ یهادهه
 یسررازنهیبررا به یبندخوشرره یهرراتمیاز الگور کیرر هررر  

مشررابه را در  یهرراشررده، داده فیررتعر شیاز پرر ییپارامترهررا
 شیدایر. با وجرود پکنندیم یدهمجزا از هم سازمان یهاگروه
وجود  یریو کارآمد، روش فراگ نینو یبندخوشه یهاتمیالگور

 یحترر ایررهررا داده همررهنرردارد کرره بترروان عملکرررد آن را در 
 بخشتیرضرا کسران،ی یهرایژگیها برا واز داده یامجموعه

بره  یبندخوشره یهراتمیعملکررد الگور ینمود. از طرفر یتلق
 یو اجررا ردیرگیها قرار مساختار پنهان داده ریثأشدت تحت ت

 توانردیم کسران،ی دادهمجموعره  یمختلرف رو یهاتمیالگور
 یاجررا اسرتن ممک یکاملاً متفاوت گردد. حت جیمنجر به نتا

 یورود یواحرد امرا برا پارامترهرا یندبخوشره تمیالگرور کی
 جرادیهرا اهمجموعه داد کی یرا بر رو یمتفاوت جیمختلف، نتا

 یابیرذکرر شرده، ارز یهاتیکند. با وجود مشکلات و محردود
 تیرهمرواره برا عردم قطع یبندخوشره یهراتمیعملکرد الگور

 نینران و همچنریاطمقابل  تمیالگور کیهمراه بوده و انتخاب 
 تمیالگرور کیردر  ازیرموردن یورود یپارامترها حیبرآورد صح

 .اسرررت نیمحققررر یچرررالش بررررا کیرررخررراص، همرررواره 

D'haeseleer تمیالگرور نیبهتر ییشناسا گفت در مقاله خود 
 یاجررا ی. وسرتین ریپرذامکان یبه صرورت کلر یبندخوشه
را  متنراق  جینترا با ییهاروش ژهیوه روش مختلف ب نیچند
 de .[2] نمرود شرنهادیپ نرهیبه یبندبره خوشره دنیرس یبرا

Souto چهار  یبندخوشه تمیپنج الگور سهیو همکاران به مقا(
و  یس ی( بر رویافراز تمیالگور کیو  یسلسله مراتب تمیالگور

از آن بود  یحاک جینتا ،[3] پرداختند یژنانیب دادهپنج مجموعه 
 یهراتمیالگور گرریهماننرد د ،یمرورد بررسر یهاتمیکه الگور
 جینترا نیها وابسته هستند. همچنبه شدت به داده یبندخوشه
عملکررد پرانزده  سهیهمکاران، با مقا و Jaskowiak پژوهش

مرذکور،  یهامجموعه داده یبندعدم تشابه را در خوشه ،اریمع
مانند  یبندخوشه یهاروش یورود یمترهاکه پارا ندنشان داد

 گرذار اسرتریثأهرا تآن جهیعدم تشابه به شدت بر نت سیماتر
 نیرمشابه، صحت ا یهامذکور و پژوهش قاتیتحق جی. نتا[4]

مناسرب و  یبندکه انتخاب روش خوشره کنندیم دییأادعا را ت
 .است یبندمهم خوشه یهااز چالش یکیعدم تشابه  اریمع
 جینتررا بیررترک دهیررا 2002بررار در سررال  نیاولرر یبرررا  

هرا بره عنروان اجمرا  آن رفتنیمتفاوت و پرذ یهایبندخوشه
 یاجمرراع یبندخوشرره یتحررت عنرروان کلرر ،یینهررا جررهینت
(Ensemble Clustering)  توسررررطStrehl  وGhosh 

مواجهره  یکارا برا یحلراه یاجماع یبند. خوشه[5] مطرح شد
ذکرر شرده اسرت کره برا هرد   یاهتیها و محدودشبا چال
 جرهینتو  شرودیاجررا م یبندو دقرت خوشره تیرفیک شیافزا
. از آوردیمر دیمنفرد پد یبندخوشه کیرا نسبت به  یدارتریپا

توسرط  تواندیم یبندخوشه کی یروش، خطا نیآنجا که در ا
 رد ترنرانیقابرل اطم یاجهیها جبران شود، نتیبندخوشه گرید
 ی. بره طرور کلرشرودیمنفرد حاصرل م یندببا خوشه سهیمقا

کره کراربر در انتخراب روش  یدر مرواقع یاجمراع یبندخوشه
 نیاسرت، بهترر دیردچار ترد یورود یپارامترها ای یبندخوشه
 .[7،6] است نهیگز
 یبندخوشره یوجود دارنرد کره بره معرفر یمتعدد قاتیتحق  

اند. به عنوان آن، پرداخته یسازادهیپ یهاو انوا  روش یاجماع
و  Liو همکرراران،  یقرامم یهرراتروان بره پژوهشینمونره م
 اشرراره Ruiz- Shulcloper و Vega-Pons و همکرراران

در  یاجمرراع یبنداز کرراربرد خوشرره ییها. نمونرره[8-6] کرررد
 یهررادر پژوهش ترروانیرا م یژنانیررب یهرراداده لیررتحل

Deodhar و Ghosh ،Hu  ،و همکرررارانYu  وWong ،
Souto ،و همکررارانYu  نیهمچنرر  و همکرراران Kim  و

 زیآمتیرررموفق جی. نترررا[9-14] مشررراهده کررررد همکررراران
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 دیررثر و مفؤبررر عملکرررد مرر یقیمررذکور، ت ررد یهرراهشپژو
 .است یاجماع یبندخوشه
 یهراروش صیو رفع نقرا ییپژوهش، بهبود کارآ نیاز ا هد 
 لیرردر تحل یاجمرراع یبندمنفرررد توسررط خوشرره یبندخوشرره
 یبند، چهار روش خوشرهورمنظ نیاست. بد یژن انیب یهاداده

زمران به طرور هم یژن انیسه مجموعه داده ب یمتفاوت بر رو
 ربر یمبتن یطور کله مورد مطالعه، ب هایروش. اندشدهاعمال 

عدم تشابه، هر  اریمع رییها هستند که با تغداده نیعدم تشابه ب
رو برا  نیرمتفراوت خواهنرد داشرت. از ا یاجهیها نتاز آن کی

 تمیاز چهار الگرور کیدر هر یبندخوشه تیفیک شیهد  افزا
 نیاست. برد دهیمذکور، سه نو  عدم تشابه متفاوت اعمال گرد

متفرراوت  بیررشررامل دوازده ترک یاجمرراع یبندخوشرره بیررترت
در  یاجمراع یبندعملکرد خوشره یابیخواهد بود. علاوه بر ارز

 ییتوانرا میرق رد دار قیرتحق نیدر ا ،یواقع یهاکشف گروه
 یها مرورد بررسررا در برآورد تعداد خوشه یاجماع یبندخوشه
 .میقرار ده

اسرت کره ابتردا بره  شرده میگونه تنظ نیمقاله ا نیا ساختار  
 ی. در ادامه پس از معرفمیپردازیم یاجماع یبندخوشه یمعرف
مرورد مطالعره را در بخرش  تمیالگرور اتییرها، جزداده یاجمال
 یسرازادهیپ جیضمن ذکر نترا ان،یو در پا میکنیم انیها بافتهی

قرار داده و به  یابیارز دعملکرد آن را مور ،یشنهادیپ تمیالگور
 ی. لازم به ذکر است کره تمراممیپردازیم یریگجهیبحث و نت

صورت گرفته  Rافزار مقاله در نرم نیمحاسبات انجام شده در ا
 است.

  

 روش
 یاجماع يبندخوشه

 دیرموسروم بره  تول یاصرلشامل دو گرام  یاجماع یبندخوشه
(Generation و اجما ) (Consensus اسرت. در شرکل )1 

داده شرده اسرت. در  شینمرا یاجماع یبندخوشه یساختار کل
 نیچند ،یینها جیو دقت نتا تیفیبا هد  بهبود ک د،یتول مرحله
 Base) مبنررا یهایبندهررا را خوشررهکرره آن یبندخوشرره

clusterings )شوندیها اجرا مداده یور کنند،یم گذارینام .
برا  ینو  واحرد ولر کیاز  توانندیمنفرد م یهایبندخوشه نیا

 یمتفاوت یهایبندکلاً خوشه ایپارامترها،  یبرا یمختلف ریمقاد
 یهایبندخوشه جیوابسته به نتا یینها جهیباشند. از آنجا که نت

اسرت، بره  تیرحرامز اهم اریبسر دیرتول مرحلهنقش  ،مبنا است
باشرد،  شرتریمبنا ب یهایبندخوشه نیکه هر چه تنو  ب یطور
برخوردار خواهرد  یبالاتر تیفیاز ک یاجماع یبندخوشه جهینت
 . [15] بود

 

 بندي اجماعی: ساختار خوشه1شکل 

 
هرا، آن نیتنو  ب جادیمبنا و ا یهایبندخوشه دیتول یدر چگونگ

منظور  نیا یبرا یادیز یهاوجود ندارد و روش یتیمحدود چیه
 :[7] ها اشاره شده استاز آن یبه تعداد لیدارند که در ذ وجود
 یبندمتفاوت خوشه یهاتمیاستفاده از الگور-الف
 یهراواحرد برا پارامتر یبندخوشه تمیالگور کیاستفاده از  -ب
 متفاوت یورود
 یبررا رهایاز مجموعه متغ یامجموعه ریز یانتخاب ت ادف - 

 مبنا یبندهر خوشه

 یبندهرر خوشره یها برااز داده یاجموعهم یانتخاب ت ادف-د
 مبنا
)الررف(، )ب( و ) ( حجررم نمونرره در  یهررامررورد روش در  

ها در نظرر گرفتره داده یمبنا برابر با حجم واقع یهایبندخوشه
مبنررا،  یهایبنداز خوشرره کیررشررود. در حالررت )د( در هررر یم

 نیریها که حجرم آن توسرط کراربر تعاز داده یت ادف یانمونه
 نیبترروان، برر بیررترت نیتررا بررد شررودیانتخرراب م شررود،یم

الف  افتیمقاله، ره نیکرد، در ا جادیمبنا تنو  ا هایبندیخوشه
منظور  نیمورد توجه قرار گرفته است. بد دیگام تول یاجرا یبرا

 تمیالگرور کیرمرسروم شرامل  یبندخوشره تمیاز چهار الگرور
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 Partition)"ردیوافراز حرررول مد"به نام  یافراز یبندخوشه

around medoidsسلسررله  یبندخوشرره تمی( و سرره الگررور
(، ات رال Single linkage) یترک ات رال یهابه نام یمراتب
 Average) نیانگی( و ات ال مComplete linkage) کامل

linkageیها را با نمادهاآن بیبه ترت که ؛( استفاده شده است 
PAM ،SL ،CL  وAL [16] میدهیم شینما. 

که در واقع همران  دیرحله تولم یهایمرحله اجما ، خروج در  
 نتیجرهمبنا هستند، با هم ادغرام شرده و  یهایبندخوشه جینتا
 یتروابع د،یرتول مرحلره جی. جهت ادغام نتازنندیرا رقم م یینها

 ی( طراحرConsensus Functions) موسوم به توابع اجمرا 
 ندیاز موارد مهم در فرآ یکیاند. انتخاب تابع اجما  مناسب شده

کرره  یدر صررورت یحترر رایرراسررت، ز یاجمرراع یندبخوشرره
 را از خرود نشران داده یفیمبنرا، عملکررد ضرع یهایبندخوشه

را ترا  یینهرا نتیجه توانیباشند، با انتخاب تابع اجما  مناسب م
مقالره، ترابع  نیر. در ا[17] دیبهبرود بخشر یاحد قابل ملاحظه

 Pairwise similarity) ودو بره د هبرر تشراب یاجما  مبتنر

approachاست.  قرار گرفته یابی( مورد ارز 
 یبندخوشره جیبر تشابه دو به دو ابتدا نتا یتابع اجما  مبتن در  
 اطلاعرات سیموسروم بره مراتر یسریمبنا، در قالرب ماتر یها
(Information Matrixخلاصه م )اریو ستس در اخت شوندی 
 نیرا در .[15] رنردیگیممتناسرب قررار  یبندروش خوشره کی

-co) پیونرردیهررم  ایررتشررابه دو برره دو  سیمقالرره از مرراتر

association matrixی( با نمراد اخت رار CO  بره عنروان

استفاده  PAMبر تشابهات  یمبتن یبندخوشه تمیالگور یورود
 شده است.

صورت است  نیبه ا nبا بعد  CO یمربع سیماتر لیتشک نحوه
و  دیردر مرحله تول مبنا یبندخوشه mکه با فرض داشتن تعداد 

 یام آن برابر با نسبت تعرداد دفعرات ij یهآمشاهده، در nداشتن 
از  کیردر هرر  jو  iدفعره اسرت کره دو مشراهده  m نیدر ب
انرد و گرفته قررارخوشره واحرد  کیرمبنرا، در  یهایبندخوشه
 نحروه 2است. در شکل  1با عدد  آن برابر یقطر اصل یهاهیدرآ
 یبندساده شرامل دو خوشره ی الم یبرا CO سیماتر لیتشک

 ، اسرت. لازم بره ذکررر اسرت کره داده شرده شیمبنا، نمرا

 یهرراداده سیسررطر مرراتر نیامرر-iمعررر   
 nهرا و تعرداد ژن p است کره در آن  یژنانیب

ژن  انیسطح ب انگریب  نیها( است. همچن)نمونه هاادهتعداد د
j  دادهاز i بررا  نیبنررابرا؛ باشرردیم 

 یهاهیدرآ هیکه کل یسی)ماتر1 سیاز ماتر CO سیتفاضل ماتر
 نیر، اCO-1 سیمحاسربه مراتر یعنیاست(  1آن برابر با عدد 

شرده و  لیتبرد "عردم تشرابه" سیماتر کیتشابه به  سیماتر
 یبندخوشه یهادر روش یینها یبندانجام خوشه یبرا تواندیم

 .[15, 7, 6] بر عدم تشابه اعمال گردد یمبتن
 

 

 

 [15] بندي مبنامشاهده توسط دو خوشه 5براي  CO مثالی ساده از تشکيل ماتریس تشابه دو به دو :2شکل 

 

 

 ها شهتعداد خو نيتخم

ها تعرداد خوشره نیتخمر یبررا یشرنهادیپ یهرااز روش یکی
 (Silhouette index) مررر یشرراخص ن نیانگیرراسرتفاده از م
و مقردار آن  سرنجدیرا م یاتراکم درون خوشه زانیاست که م

 1شاخص با عردد  نیمقدار ا یاست. برابر ری[ متغ1،-1] بازهدر 
هم جدا  زا یخوب ها متراکم هستند و بهدهد که خوشهینشان م
 جرادیا یبندگرفت که مردل خوشره جهینت توانیلذا م ،اندشده

 نیردر مرورد ا یصفر و منف ریمقاد نیشده مناسب است. همچن
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 یهراداده افتنیررا در  یبندمردل خوشره ییشاخص، عدم توانا
 .[18] دهدیمشابه نشان م

 قيحقت يهاداده

مرسرروم در  یژنانیررب دادهاز سرره مجموعرره  قیررتحق نیررا در
 یهرااستفاده شده اسرت. معلروم برودن گروه یپزشک قاتیتحق
 یبندخوشره یجهنت یابیها موجب سهولت ارزداده نیدر ا یواقع

از  کیردر مرورد هرر  یمخت رر حیتوضر لیرخواهد شد. در ذ
 ست:ا هشدارامه  قیتحق نیمورد استفاده در ا یهامجموعه داده

Nutt منتشر کردند که در آن با استفاده از  یامقاله و همکاران
تعرداد  قررار گرفرت. لیرژن مرورد تحل 1152 هیرزآرایر کیتکن

 جینفر بوده اسرت و نترا 22 قیتحق نیمورد مطالعه در ا مارانیب
 .[19] شد یتومور مغز یرده برا ریدو ز نییمنجر به تع
Alizade یرا بررا مراریب 62ژن از  2093، تعرداد و همکاران 

عره قررار دادنرد. سرطان خون مورد مطال یهارگروهیز ییشناسا
 .[20] سرطان بود نیا یبرا رگروهینشان دهنده سه ز جینتا

Su نرو  از  10 یبنردرا به منظرور طبقه یامطالعه و همکاران
در مقالره مرذکور  سرندگانیانجرام دادنرد. نو یانسان یتومورها
را مورد مطالعره قررار  ییتا 174نمونه  کیمربوط به  ژن 1571
 . [21] دادند
 در  شده است. 1در جدول  قیتحق یهامشخ ات داده خلاصه

 

 تحقيق يهاداده: مشخصات 1جدول 

 نام داده ژنتعداد  تعداد نمونه خوشهتعداد

2 22 1152 Nutt-v3 

3 62 2093 Alizadeh-v2 

10 174 1571 Su 

 
 

ارت فلوچ کیدر قالب  قیتحق تمیالگور ی، روند اجرا3در شکل 
 تم،یالگررور نیررمرحلرره از ا نیاسررت. در اولرر داده شررده شینمررا
منظرور پرس از  نی. بردردیرگیهرا صرورت مداده پردازششیپ

و  یمحاسربات نرهیهرا برا هرد  کراهش هزداده یاستانداردساز
 اسیرمق. روش شرودیها کاهش داده مبعُد داده ل،یسهولت تحل

( Multidimensional Scaling) یچنررد بعررد یگررذار
 افرتیکاهش بعد اسرت کره برا در یهااز روش یکی کیکلاس
 از  یاکرهیها و بعد دلخواه، به ساخت پعدم تشابه داده سیماتر
 

 
 
هرا آن نیکه تشابه بر یبه طور پردازدیتر منییها در ابعاد پاآن

 خراباسرت کره انت ینکتره ضررور نیر. ذکرر ا[22] حفظ شود
گمرراه  جینامناسب بعد، منجر به از دست رفتن اطلاعرات و نترا

سراده، امکران  یبرا دسرتورات R افرزارنرمکننده خواهد شد. در 
 کیکلاس یچندبعد یگذاراسیروش مق یبعد مناسب برا نییتع

منظرور  نیبررازش کره برد ییکوین یارهایمع محاسبه قیاز طر
 .[23] است اند، فراهم شدهشده هیتعب

 

 

 

 الگوریتم تحقيق :3شکل 
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هرا برا شررط حفرظ بعد مناسب جهت کاهش تعداد ژن نجایدر ا
، Nutt-v3سرره مجموعرره داده  یراحررداک ر اطلاعررات، برر

Alizadeh-v2  وSU ه بر 172و  60، 21برابرر برا  بیبه ترت
 یچنرد بعرد یگرذاراسیدست آمد و ستس با اعمرال روش مق

به محاس یافته یلتقل یها در فضاداده دیمخت ات جد ک،یکلاس
 است. شده
، SL ،CL تمیچهرار الگرور ،یاجمراع یبندخوشره دیگام تول در

AL  وPAM هرا داده یمبنرا برر رو یهایبندعنوان خوشه به
 یبندانجام خوشره یبرا هاتمیالگور نیاز ا کیاند. هر اجرا شده

عردم  ق،یتحق نیها هستند. در اعدم تشابه داده افتیدر ازمندین
فاصله منهتن و  ،یدسیاقل اصلهف اریسه مع قیها از طرتشابه داده

ر واقع هر کدام محاسبه شده است. د رسونیپ یهمبستگ بیضر
عردم تشرابه  اریرسره مع افرتیمرذکور، برا در تمیاز چهار الگور

در  نیبنرابرا؛ انردمتفراوت انجرام داده یبندمختلف، سه خوشره
هرا اجرررا داده یمتفراوت، رو یبنددوازده خوشره د،یرمرحلره تول

و  یسلسرله مراتبر یهرااسرتفاده از روش یرااسرت. بر دهیگرد
از  کیرمشرخص باشرد. در هرر  هاتعداد خوشره یستیبا یافراز

تعررداد  یبرررا مرر یشرراخص ن نیانگیرمبنررا، م یهایبندخوشره
 تیرمحاسربه شرده و در نهاها مختلف خوشه

شراخص  نیرمقردار ا شردن یشینهبکه منجر به  یاتعداد خوشه
 است. انتخاب شده نهیبه عنوان مقدار به ده،یگرد
 مرحلرهاجررا شرده در  یهایبندخوشره جیمرحله اجما ، نتا در
 تیرخلاصره شرده و در نها COتشابه  سیدر قالب ماتر د،یتول

 تمیعرردم تشررابه، در الگررور سیآن برره مرراتر لیپررس از تبررد
 زیرمرحلره ن نیر. در ااسرت دهیراعمال گرد PAM یبندخوشه

بررآورد تعرداد  یبرا مر یشاخص ن نیانگیاز م د،یهمانند گام تول
 تمیالگرور یاجررا یجرهنتمناسب استفاده شده است.  یهاخوشه

PAM  توسرط  شرود،یمحسروب م یینهرا یجرهنتکه در واقع
( مرورد Adjusted rand index) افترهی لیشاخص رند تعرد

تطابق  زانیم کننده نییشاخص تع نیقرار گرفته است. ا یابیارز
 برازهدر  یمقرداراست و  ینیتخم یهابا خوشه یواقع یهاگروه
کامرل  یپوشرانه همدهندنشان 1که عدد  کندیم اری[ اخت-1،1]

 ریمقراد نیاست. همچنر ینیتخم یهابا خوشه یواقع یهاگروه
را نشران  یبندروش خوشره فیضع اریعملکرد بس یصفر و منف

 یهاشاخص و تعداد خوشره نیا ریمقاد 2. جدول [24] دهندیم
از سه داده، نشران  کیهر  یبرا را ییبرآورد شده در مرحله نها

 .دهدیم
 

 

 بندي: نتایج خوشه2جدول 

 نام داده هاي تخمينیتعداد خوشه دیل یافتهمقدار شاخص رند تع

1 2 Nutt-v3 

9/0 3 Alizadeh-v2 

 58/0 10 Su 

 

 گيريو نتيجه بحث
 لیرربارهرا در تحل یبندمتفراوت خوشرره یهرراتمیعملکررد الگور

 یانرد و ترلاش برراقررار گرفته یابیمورد ارز یژنانیب یهاداده
رد. کان ادامره داتوسط محققان کما نهیبه یبندبه خوشه دنیرس
 یهراتمیالگور ،یبندخوشره یهراانروا  مختلرف روش انیدر م

سربت نکه  یقبول قابلعملکرد  لیبه دل یو افراز یسلسله مراتب
 هراتمیالگرور گرریاز د شیبه سهولت سازوکار و اجررا دارنرد، بر

 متیو همکرراران، دو الگررور یانررد. شرراکرقرررار گرفته موردتوجرره
را  یافراز یبندخوشه تمیالگور کیو  یسلسله مراتب یبندخوشه

 یژنر انیپنج مجموعه داده ب یبندخوشه یبه صورت منفرد برا
 سیسره مراتر هاتمیالگور نیاز ا کیها در هرکار گرفتند. آنه ب

 یهمبسرتگ بیفاصله منهتن و ضر ،یدسیعدم تشابه فاصله اقل
 نیبهتر نشان داد که قیتحق نیا جیرا اعمال کردند. نتا رسونیپ
 

 
 تمیالگرور کیبه صورت مطلق وجود ندارد و  یبندروش خوشه

ممکن است  هاموجود در داده طیواحد بر اساس شرا یبندخوشه
 .[25] را از خود بروز دهد یکاملاً متفاوت یعملکردها

 Iam-On ده  یرا بررر رو یاجمرراع یبندو همکرراران، خوشرره
)شکل  دیها در مرحله تولاجرا کردند. آن یژن انیمجموعه داده ب

فاصررله  یبررر مبنررا نیانگیررم k– یبندخوشرره تمی(، از الگررور1
متفراوت را عامرل  یورود یپارامترها استفاده کردند و یدسیاقل

و  Iam-Onمبنررا قرررار دادنررد.  یهایبندخوشرره انیررتنررو  م
 جینتا یسازخلاصه یاطلاعات را برا سیماتر نیهمکاران، چند
برر  یمبتنر کرردینموده و در گام اجمرا ، رو یمعرف دیمرحله تول

 یهاسیرا مورد توجه قرار دادند. استفاده از ماتر تشابه دو به دو
متفرراوت در  یهااطلاعررات متفرراوت، منجررر برره کشررف خوشرره

صرورت  یبندخوشره نیکره در بهترر دیگرد یینها یبندخوشه
ده مجموعه داده  یبرا افتهی لیشاخص رند تعد نیانگیگرفته، م
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از عملکرررد  یگررزارش شررد کرره حرراک 4/0حرردود  ،یموردبررسرر
 یواقعر یهاگروه صیمذکور در تشخ یبندمدل خوشهنامطلوب 
 .[26] است
 یژن انیب یهاداده لیکه در تحل ییهاچالش نیترماز مه یکی  

جرم هرا نسربت بره حژن ادیرز اریتعداد بس م،یبا آن مواجه هست
 عردم تشرابه و یارهرایمع ییموضرو  کرارآ نینمونه است که ا

 ی. از طرفردهردیاهش مرا کر یبندخوشره یهاروش نیهمچن
 ن،سرطاو درمان  صیها در تشخداده نیا لیفراوان تحل تیاهم

را دو  یبندعدم تشابه و روش خوشه اریدر انتخاب مع تیحساس
ه بر ازیرن یژن انیب یهاداده لیرو در تحل نیاز ا کند؛یچندان م

 واشد بداشته  داریقابل اعتماد و پا یاجهیکه نت یبندمدل خوشه
 روشعرردم تشررابه و  اریررمع نیچنررد یهرراتیاز قابلبتوانررد 
. شرودیکاربردها احساس م ریسا از شیبهره ببرد، ب یبندخوشه

رو در  شیپر یهرااز چالش گررید یکریها، برآورد تعداد خوشره
 است کره برا توجره بره سراختار یژن انیب یهاداده یبندخوشه

 اری، بسرادشوار بوده و احتمال خط یها، کارنو  داده نیا دهیچیپ
رامره مقالره برا هرد  ا نیشده در ا یطراح تمیاست. الگور ادیز
سرره مجموعرره داده  یفرروب بررر رو یهرراچالش یبرررا یحلررراه
 و قیرقتحقق اهدا  تح یقرار گرفت. برا یابیمورد ارز یژنانیب

و  برا سراختارها قیرتحق یهراداده ،یشنهادیپ تمیآزمودن الگور
 اند. متفاوت انتخاب شده یهاتعداد گروه

هرا، و کراهش بعرد داده یپس از استانداردساز قیتحق نیا در  
متفراوت  یبنددوازده خوشه ،یاجماع یبندخوشه کردیتوسط رو
که  دیاجرا گرد یژنانیسه مجموعه داده ب یزمان روبه طور هم

 یبندخوشره تمی)سه الگور یبندخوشه تمیچهار الگور بیاز ترک
 اریر( با سه معیفرازا یبندوشهخ تمیالگور کیو  یسلسله مراتب

 یهمبسرتگ بیفاصله منهتن و ضر ،یدسیعدم تشابه )فاصله اقل
 ی، حراو2مندر  در جدول  قیتحق جی( حاصل شدند. نتارسونیپ

و شراخص رنرد  یینهرا مرحلرهبرآورد شده در  یهاتعداد خوشه
اسرت.  1جردول  یهااز مجموعه داده کیهر یبرا افتهی لیتعد
توانسته است در  یشنهادیپ تمیکه الگور دهدینشان م جینتا نیا

 یهاخوشره ییخطرا چیبدون هر Nutt-v3 مورد مجموعه داده
شاخص رنرد  یبرا 9/0مقدار  نیدهد. همچن صیرا تشخ یواقع
 یبندخوشره انگریرب Alizade-v2در مرورد داده  افتهی لیتعد

 یواقع یهابا گروه ینیتخم یهامطلوب و تطابق مناسب خوشه
در مجموعره  یواقعر یهراچه تعداد گروه هراست  یهیاست. بد
موجرود دشروارتر بروده و  یباشد، کشف ساختارها شتریب هاداده
مواجه خواهد شد. لذا با توجه بره تعرداد یدگیچیبا پ یبندخوشه

برودن  نیی، پراSuدر مورد مجموعه داده  یواقع یهاگروه ادیز 
دو  هه نسربت برداد نیردر مورد ا افتهی لیمقدار شاخص رند تعد

 یبندخوشره تروانیاسرت و م هیقابل توج گر،یمجموعه داده د
ذکر اسرت کره  انیکرد. شا یتلق بخشتیصورت گرفته را رضا

توانسته است در مورد هر سه مجموعه داده،  یشنهادیپ تمیالگور
 یبرابرر برا تعرداد واقعر قاًیو دق حیها را به طور صحتعداد خوشه

شاخص رند  ریبودن مقاد بالاترتوجه به بزند. با  نیها تخمخوشه
-Iamبا پژوهش  سهیدر مقا قیتحق نیمربوط به ا افتهی لیتعد

On تمیگرفررت کرره الگررور جررهینت ترروانی، م[26] و همکرراران 
انجرام  یشرتریرا با دقت ب یبنداست خوشه توانسته یشنهادیپ

 یمقالره، سرادگ نیشده در ا یطراح تمیالگور گرید تیدهد. مز
 . ستو سهولت اجرا ا ساختار

نشرران داد کرره بررا اسررتفاده از  قیررتحق نیررحاصررل از ا جینتررا 
 یهرراتمیهمزمرران الگور یریکررارگه و برر یاجمرراع یبندخوشرره

را تا حد  یبندو دقت خوشه تیفیک توانیم یبندمتفاوت خوشه
مطالعره،  نیرا جیداد. با توجره بره نترا شیافزا یاقابل ملاحظه

 یهراتمیالگور بیربرا ترک یست حترقادر ا یاجماع یبندخوشه
از آنجرا  نیمنجر شود. همچنر نهیبه یهاساده، به کشف خوشه

در برآورد تعداد  یبندخوشه تمیالگور نیچند کرد،یرو نیکه در ا
 گرریتوسرط د تمیالگور کی یخواهند شد، خطا میها سهخوشه
کاهش  یادیها قابل جبران است و احتمال خطا تا حد زتمیالگور
 یحلرراه توانردیم یاجمراع یبندخوشره نیبنرابرا؛ کنردیم دایپ

باشرد و  یبندرو در خوشره شیپر یهراحل چالش یتوانمند برا
 یهراتیاز مز یکریمنفرد را رفع کنرد.  یبندخوشه یهایکاست

اسرت کره در انتخراب و تعرداد  نیرا یاجمراع یبندمهم خوشه
 چیه شوند بیکه قرار است با هم ترک یبندخوشه یهاتمیالگور
 شتریمبنا ب یهایبندو هرچه تنو  خوشه دوجود ندار یتیمحدود
 یبندخوشه یهاتیکنار قابل بالاتر است. در یینها تیفیباشد، ک
روش  نیا یدر نظر داشت که اجرا دیبا زینکته را ن نیا یاجماع

 یشرنهادیدارد. بره عنروان پ ازیرن یشتریبه زمان و محاسبات ب
 یاجماع یبندخوشه دیدر مرحله تول توانیم قیتحق ندهیآ یبرا

 یهراتمیالگور رینظ یبندخوشه شرفتهیپ یهاتمیالگور بیاز ترک
 نی. همچناستفاده کرد یبر چگال یبر شبکه و مبتن یمبتن ،یفاز

برر تشرابه دو  یمبتن کردیاستفاده از رو یدر مرحله اجما  به جا
-Graph) بر گرا  یهمچون مبتن یگرید یهابه دو، از روش

based approachیژگریو بر ی( و مبتن (Feature-based 

approachمبنررا بهررره  یهایبندخوشرره جیادغررام نتررا ی( برررا
 گرفت.
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Introduction: The microarray technology and production of gene expression data are among the 

important developments in genetic science that provide ability to study the behavior of thousands of 

genes, simultaneously.  Clustering is one of the most important data mining techniques used in gene 

expression data analysis. As, the performance of clustering methods is strongly affected by the 

structure of data, the result of clustering is always uncertain and there is no algorithm that can be used 

for all kinds of data. In this study, ensemble clustering (combined results of multiple clustering 

algorithms) was used for gene expression data analysis rather than using a single algorithm. 

Methods: The performance of ensemble clustering in three gene expression data sets, Nutt-v3, 

Alizadeh-v2 and SU, were evaluated by adjusted Rand index. Twelve different clusterings resulted 

from the combination of four clustering algorithms with three dissimilarity matrices were 

simultaneously applied on data. After merging the results, and running the final clustering, the 

estimated clusters were compared with actual groups by the adjusted Rand index. 

Results: The adjusted Rand index for the three data sets of Nutt-v3, Alizadeh-v2 and SU, were 

respectively 1, 0.9 and 0.58 which shows the remarkable accuracy of the proposed method in 

detecting patterns in data sets. Moreover, the designed algorithm could detect the actual number of 

clusters without errors. 

Conclusion: Ensemble clustering is a powerful and reliable method for gene expression data analysis. 

Due to the accuracy and quality of this method in detection of real data structures, it can be replaced 

the individual clustering algorithms. 

 

Keywords: Data mining, Ensemble clustering, Hierarchical clustering, Partition around medoids, 

Classic multidimensional scaling 
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