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 كشف قوانين جالب از اطلاعات بيولوژيكي با استفاده از الگوريتم ژنتيك موازي 
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 خلاصه
 

ي روش استخراج قوانين جامع، براي كشف قوانين جالب از يك پايگاه داده بيولوژيكي پايهدر اين مقاله، يك ژنتيك موازي، بر  
پارامتر مرزي، همچون  2هاي پيشين و متغير هاي آنان براي استخراج قوانين جامع، تكيه بر الگوريتم. عظيم پيشنهاد شده است

علاوه بر اين، موضوعات ديگري، مثل فضاي تحقيق وسيع و . حمايت و توجه حداقل دارند، كه موضوعي است كه بايد مجدداً حل شود
هاي داده در حضور پايگاه. كندبهينگي محلي، توجه محققين زيادي را براي استفاده از مكانيزم ابتكاري، به سوي خود جلب مي

اسب به كار برده شود، اما بيولوژيكي وسيع و با هدف رفع كردن اين مشكلات، الگوريتم ژنتيك ممكن است به عنوان يك ابزار من
-هاي ژنتيك موازي را، به منظور آسودگي از مخارج محاسباتي انتخاب ميما الگوريتمبنابراين، . ي محاسباتي آن، مانع اصلي استهزينه
  .كندي علم بيولوژيكي تشويق ميي آزمايشگاهي اميد بخش است و به تحقيقات بيشتر، مخصوصا در زمينهنتيجه. كنيم

 
 استخراج اطلاعات، استخراج قوانين جامع، هاي ژنتيك موازيالگوريتم، الگوريتم ژنتيك، الگوريتم پيشين: كلمات كليدي

 
 

 مقدمه   .1

يك ژنتيك موازي مبتني بر روش استخراج قوانين جامع، به منظور كشف قوانين جالب از يك پايگاه داده بيولوژيكي وسيع يا 
. مورد شناخته شده مثل حمايت و توجه دارد 2استخراج قوانين جامع بستگي به . ، توصيه شده استمجموعه اطلاعات بيومديكال

اگرچه، چالش هاي . پارامتر مرزي مثل حمايت و توجه حداقل داشتند 2الگوريتم هاي پيشين براي استخراج قوانين جامع نيز تكيه بر 
. يت حداقل وابستگي پايگاه داده و فضاي تحقيق وسيع وجود دارندمشخصي در اعمال الگوريتم هاي پيشين، مثل الگوريتم حما

 .بنابراين، در حضور پايگاه داده هاي بيولوژيكي وسيع، حدس زدن ارزش مرزي براي حمايت حداقل، كاري مشكل است
ي محاسباتي آن اما هزينهبراي جلوگيري از اين مشكلات، الگوريتم ژنتيك ممكن است به عنوان يك ابزار مناسب در نظر گرفته شود، 

ي كاري ما، لازم در زمينه. كنيمهاي ژنتيك موازي را، به منظور آسودگي از مخارج محاسباتي انتخاب ميبنابراين، ما الگوريتم. مانع اصلي است
بعضي . شودوليد مينيست كه مقدار حداقل حمايت يا توجه را به كاربر مشخص شده بدهيم، آن به طور خودكار توسط الگوريتم ژنتيك ت
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 اوقات، اگر ما آن را توسط كاربر فراهم كنيم، ممكن است كه چند الگوي جالب را كه ارزش كمتري به عنوان توجه يا حمايت حداقل دارند، از
 .دست بدهيم

 
 
  هاي اوليهفعاليت  .2

را براي فعاليت هاي استخراجي خود  حداقل حمايت وابستگي پايگاه داده به اين معني است كه كاربرها بايد مرزهاي مناسب
براي جلوگيري از اين مشكلات، در . هاي خود نداشته باشندمشخص كنند، اگرچه ممكن است كه آنها هيچ دانشي در مورد پايگاه داده

تم ژنتيك اجرا اين مقاله، ما تمايل داريم كه از يك استراتژي استخراجي تكاملي، در هر استخراج قوانين جامع، مبتني بر يك الگوري
ي آن است؛ بنابراين براي به مشاهده شده است كه ارزيابي صلاحيت در الگوريتم ژنتيك، پر خرج ترين مرحله. شده، استفاده كنيم

نشان  2يك مدل در شكل . كنيمحداقل رساندن پيچيدگي محاسباتي كليِ الگوريتم ژنتيك، صلاحيت را به طور موازي محاسبه مي
 .داده شده است

 
  استخراج قوانين جامع. الف

هاي جالب، الگوهاي مكرر، و استخراج قوانين جامع، يكي از مهمترين قوانين استخراج اطلاعات است، كه براي بسط همبستگي
 ي بالاي پياده سازي آن دربه علت درجه. شوندي فعل و انفعالي استفاده مياي از موارد در پايگاه دادهاتحادها در ميان مجموعه

مناطقي همچون، شبكه هاي تلكام، مديريت ريسك، كنترل دارايي و غيره، استخراج قوانين جامع يكي از بهترين تكنيك هايي است كه 
 .مورد مطالعه قرار گرفته است

م را به اگر ما عال. خواهيم كه چند اصطلاح پايه اي را تعريف كنيمقبل از اينكه ما داخل جزئيات استخراج قوانين جامع شويم، مي
ي حضور يا عدم حضور آن ديد مجموعه اي از موارد موجود در مغازه ببينيم، سپس هر مورد يك متغير بولين دارد، كه نشان دهنده

تواند توسط يك بردار بولين از مقادير شود، كه ميبنابراين هر مجموعه اي از موارد، به عنوان يك مجموعه مورد ناميده مي. مورد است
شوند، توانند براي خريداري الگوهايي كه، موارد پركاربرد خريده مياين بردارها مي. شده به اين متغيرها نمايش داده شود تخصيص داده

 2ي بين بنابراين يك قانون جامع، در مورد رابطه. توانند در شكل قوانين جامع نمايش داده شونداين الگوها مي. تجزيه و تحليل شوند
 .افتدهم اتفاق مي Yاتفاق بيفتد،  Xبيانگر اين است كه، هر وقت  Y→Xعبارت . است Yو  Xمجموعه موارد منفصل 

درصدي بيانگر اين است كه، خارج از  2حمايت . گيري از ميزان جالب بودن يك قانون هستنداندازه 2قانون توجه و حمايت، 
درصدي بيانگر اين  70در حاليكه، توجه . اندر خريداري شدهبه همراه يكديگ Yو  Xدهد كه درصد نشان مي 2ي فعل و انفعالات، همه

 [1] .اندرا نيز خريده Yرا خريداري كرده اند،  Xدرصد مشترياني كه  70است كه، 
 
 هاي ژنتيك موازيالگوريتم. ب

-طبيعي بازرسي ميي يك الگوريتم جستجوي ابتكاري است كه توسط فرآيند تكاملي توسعه) را ببينيد 1شكل (الگوريتم ژنتيك 
اين به . شوداين ابتكار به طور معمول به منظور كارآمد ساختن راه حل ها براي مشكلات جستجو و بهينه سازي استفاده مي. شود

  .)EA(هاي تكاملي متعلق است كلاس سطح بالاي الگوريتم
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 GAگراف جريان  -1شكل 

 
ي هر رشته يك نسخه. شودهاي قديمي، اجرا ميدر يك روش تكراري، توسط توليد جمعيت هاي جديد از رشته GAاستاندارد 

كند، يك نشان ي مرتبط مييك تابع ارزيابي، يك اندازه گيري صلاحيت را به هر رشته. رمزگذاري شده از يك راه حل تجربي است
اي انتخابي همچون، انتخاب، معبر، و تحول را بر روي يك جمعيت اتفاقي اوليه، به الگوريتم، عملگره. ي تناسب آن به مسئله استدهنده

 [2] .كندي كل نسل رشته هاي جديد، اعمال ميمنظور محاسبه
GA  آلِ داشتن در حقيقت، آنها به هدف ايده. هاي ژنتيك موازي نيستندي استاندارد الگوريتم، تنها نسخه2هاي موازي در شكل

هاي اجزاي زير الگوريتم، بهتر است، دست يافته اند، و اين دليل اي كه حضور آن از جمع رفتارهاي جدا از زير الگوريتمازيالگوريتم مو
 [3] .تمركز ما بر روي آنها است

. كندهاي متصل شده را معرفي مي، مدل گرهPGAيك . هاي نيمه ايزوله توزيع شده انديك جمعيت بزرگ در ميان تعدادي از گروه
 [4] .دهد، كه به طور محلي رشد كنندانتخاب محلي و قوانين توليد مجدد، به افراد خاص اجازه مي
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 pGA گراف جريان -2شكل 
 
 

هطوبمر ركا.3   

PGA [6] [5] هاي ژنتيك سريهمچون الگوريتم. هاي احتمالي موازي هستندها الگوريتم )GA آنها مبتني بر استاندارد )ها ،
براي سرعت بخشيدن به . كنندافراد بهتر جان سالم به در مي برند و خود را بهتر از افراد ضعيف بازيابي مي. تكاملي طبيعي هستند

 .توانيم جمعيت را به چند زير جمعيت تقسيم كنيم و آنها را در يك مسير موازي اجرا كنيمفرآيند توليد جمعيت، ما مي
انبوه . [7] كلاسيك مطرح شدند GAو يك  PGAي سؤالات كيفيت، بين يك سؤالات نظري بسيار مهم در مورد مقايسه

 . كندراه حل را پيدا مي GAگيري زماني است كه جمعيت نيز مهمترين مسأله براي تصميم
-هاي ارباب GAي مهم از مشاهده يك. كندهاي موازي خلاصه مي GAي نظري اين بخش چندين پيشرفت جديد را در مطالعه

اما در زمان مشابه، . يابدشوند، زمان ارزيابي صلاحيت جمعيت كاهش ميبرده اين است كه هر چقدر پردازشگرهاي اضافي استفاده مي
بيانگر اين است كه، تعداد هاي محاسبه و افزايش زمان هاي ارتباط توازن بين كم شدن زمان. يابدزمان انتقال افراد به برده ها افزايش مي

 .دهدبهينه اي از برده ها وجود دارد كه زمان كل اجرا را كاهش مي
ها خوب نيست، و ممكن است در يك ي بيش از تعداد بهينه از گرهاستفاده. توانند به چندين روش كامل شوندآل ميهاي ايدهمدل

توانند به طور موثر، پردازشگرهاي بيشتري را مورد استفاده قرار دهند و ميهاي موازي سلسله مراتبي  GA. الگوريتم كندتر نمايان شود
 .زمان اجرا را كاهش دهند
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  كار پيشنهاد شده  .4

دانيم، پارامترهاي مشخص شده توسط كاربر، حمايت و توجه حداقل، نقش بسزايي در استخراج قوانين جامع براي همانطور كه مي
اما آن تبديل به يك چالش مهم براي كاربران شده است كه پارامتر را در هنگامي كه پايگاه داده، . نندكيافتن قوانين جالب، ايفا مي

هنگامي كه پايگاه داده بزرگ است، اين نيازمند . شامل تعداد زيادي از ركوردها است، به عنوان توجه و حمايت حداقل شناسايي كنند
هاي ديسك، كه در نهايت بهره وري الگوريتم را خروجي/كه در تعداد زيادي از وروديي كامل پايگاه داده براي هر گذر است، مطالعه

 .دهند، نقش داردكاهش مي
را به همراه استخراج قوانين جامع به كار برديم، جاييكه جالب بودن قوانين توسط تابع صلاحيت بدست  PGAدر اين مقاله، ما 

 .دن پارامتر هاي اوليه، همچون توجه و حمايت حداقل نداردآيد، بنابراين كاربر هرگز نياز به مشخص كرمي
ي ارزيابي بنابراين، دوره. كنيمدر تابع صلاحيت، ما توجه مثبت هر مجموعه مورد تكراري را براي يافتن جالب بودن، ارزيابي مي

بهينه سازي ارزيابي تابع صلاحيت، ما يك بنابراين براي . تابع صلاحيت به تناسب به تعداد ركوردهاي حاضر در پايگاه داده مربوط است
 .مدل موازي براي ارزيابي تابع صلاحيت به كار برديم، كه به طور ذاتي سري نيست

 
  GAرمزگذاري براي  .الف

 .شودما طرفدار استراتژي ميشيگان از رمز گذاري كروموزوم هستيم، جاييكه هر قانون جامع به عنوان يك تك كروموزوم ارائه مي
 

CRk CRk-1 CRm+1 CRm CR… CR2 CR1 
 Kي كروموزوم قانون ارائه -3شكل 

 
  GAعملگرهاي . ب

 .عملگر ژنتيك، مثل، انتخاب، معبر، و تحول را به كار برديم 3براي پياده سازي الگوريتم ژنتيك، ما 
اگر كروموزوم صلاحيت را داشته باشد مقدار . كند، كروموزوم را بر طبق شرايط صلاحيت ارزيابي مي)Cكروموزوم (انتخاب تابع 

TRUE و در غير اينصورت ،FALSE گرداندبرمي. 
Boolean select (Chromosome c) 
Begin 
 if (fitness(c)>=0) then 
  return TRUE; 
 else 
  return FALSE; 
end 

يك عدد صحيح ) k+1(تابع تصادفي . دهدمي ، عمل تحول را به طور مناسب در كروموزوم انجام)C, pm(تغيير دادن تابع 
 .گرداندبر مي 1و  0يك مقدار اعشاري بين  ()randتابع . گرداندبر مي kتا  0تصادفي بين 

 
Chromosome mutate (Chromosome c, pm) 
begin 
 if (rand()<pm) then 
 begin 
  randR1R        random(1,k+1) 
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  randR2R        random(1,n+1) 
  c[randR1R] I[randR2R]; 
 end 
 return c 
end 

 
 2استراتژي براي معبر  2ما از . شودبراي توليد اولاد جديد، با استفاده از جمعيت حاضر، به كار گرفته مي) جمعيت(معبر تابع 

 .ايمكروموزوم استفاده كرده
 

Crossover (population, pc) 
begin 
 populationTemp   Ø; 
 for  CRi R= (CRi1R, CRi2R,…,CRikR) population do 

begin 
  for  CRjR = (CRj1R,CRj2R,…,CRjkR) population and CRiR CRj Rdo 
  begin 
    if (i j) then p           random(k+1) 
   q random(k+1) 
   q max(p,q) 
   p min(p,q) 
    CR3R    (CRi1R,CRi2R,…,CRipR,CRip+1R,…CRjqR,CRiq+1R,CRikR) 
    CR4R    (CRj1R,CRj2R,…,CRjpR,CRip+1R,…CRiqR,CRjq+1R,CRjkR) 
    populationTemp CR3R,CR4 
    end of if 
     end of for 
    end of While 
return populationTemp; 
end 

 
 ارزيابي صلاحيت. پ

كروموزوم جالب آن از شرايط صلاحيت براي خارج كردن . كندتابع صلاحيت نقش بسزايي در تعيين قانون جامع جالب، ايفا مي
 .كنداستفاده مي

 در الگوريتم فوق الذكر، ما تابع صلاحيت را به عنوان 

 
 .كنيمتعريف مي

 .كنيمي موازي براي تابع صلاحيت بالا براي ارزيابي بهينگي زمان محاسبه استفاده ميما از محاسبه
 

 جمعيت اوليه. ت
در طول يك ) s   ،pmكروموزوم (تواند از اعمال مكرر تابع تحول كه مي، ما نياز به جمعيت اوليه داريم، GAبراي پياده سازي 

 .دانه تك كروموزوم، مشتق شود
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population initialize (Chromosome c) 
 begin 
  Initialpop[0]     c; 
  while Initialipop[0] < MAXPOPULATION/2 do 
  begin 
    populationTemp           
       for  c  Initialpop[0] do 
    begin 
 populationTemp         populationTemp  mutate (c,1); 
    end 
    Intitalpop[0]        Intitalpop[0]  populationTemp 
    End 
    Return Initialpop[0] 
 end 

 
 الگوريتم اصلي. ث

انتخابِ اينجا براي كروموزوم هاي جالب در جمعيتي كه، جمعيت جديد را . شودنمايش داده مي pop[i]جمعيت حاضر به عنوان 
نسل جديد عبور  2ها در جمعيت جديد، به منظور توليد هر جفت از كروموزوم. گيردكند، به كار ميتوليد مي pop[i+1]به عنوان 

 .شودص مياين الگوريتم با جمعيتي كه شامل كروموزوم هاي با كيفيت است، مشخ. كنندمي
 

population main (s,ps,p c,pm) 
begin 
 i           0; 
 pop[i]         initialize (c) 
while not terminate (pop[i]) do 
 begin 
  pop[i+1]          ; 
  popTemp         ; 
  for  c ∈ pop[i] do 
     if select (c,ps) then 
       pop[i+1]           pop[i+1]  c; 
  end 
  popTemp         crossover (pop[i+1],pc); 
      for   c  popTemp do 
            pop[i+1]          (pop[i+1] – c)  mutate (c,pm); 
                 i          i+1; 
 end 
 return pop[i]; 
end 

 شرايط اتمام الگوريتم مزبور
 .بهترين و بدترين كروموزوم از مقدار معين كمتر استتفاوت بين . 1
 .كندتجاوز مي ”حداكثر حلقه“تعداد تكرار ها از تعداد حداكثر معين . 2
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 ي تجربي و نتايجمطالعه  .5

 .ويژگي است 7ركورد و  90مجموعه اطلاعات شامل . استفاده كرديم UCIما از الگوريتم مشخص شده در اطلاعات 
 

 مجموعه داده اطلاعات. الف
زيرا پايين ترين . ي بازيابي است كه بايد به مرحله ي بعد ارسال شودعمل دسته بندي اين پايگاه داده، به منظور تعيين منطقه

 .درجه يك موضوع مهم بعد از عمل است
 

 اطلاعات صفت. ب
• L-CORE (patient's internal temperature in C): high (>37), mid (>= 36 and <= 37), low (< 36) 
• L-SURF (patient's surface temperature in C): high (>36.5), mid (>= 36.5 and <= 35), low (< 35) 
• L-O2 (oxygen saturation in %): excellent (>= 98), good (>= 90 and < 98), fair (>= 80 and 

<90), poor (<80) 
• L-BP (last measurement of blood pressure): high (>130/90), mid (<= 130/90 and >=90/70), low 

(<90/70) 
• SURF-STBL (stability of patient's surface temperature): stable, mod-stable, unstable 
• CORE-STBL (stability of patient's core temperature): stable, mod-stable, unstable 
• BP-STBL (stability of patient’s blood pressure): stable, mod-stable, unstable 
 
I (patient sent to Intensive Care Unit),  
S (patient prepared to go home), 
A (patient sent to general hospital floor) 

 
 .آزمايش شده استنشان داده شده است،  3الگوريتم مشخص شده به طور جامع با پارامتر زير، كه در شكل 

، و 100ي جمعيت مساوي با ، اندازهps0,92 ،pc  0,80 ،pm  0,02 ،k  3 ، 0,03و مجموعه مقادير  5000 ≈ 50حداكثر حلقه 
 .درصد دست يافتيم 85ما به دقت بالاي 

 

 
 گراف دقت – 4شكل 
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 گيرينتيجه  .6

. آن تبديل به يك چالش بزرگ براي كاربر شده است كه پارامتر مذكور را، هنگامي كه پايگاه داده بسيار بزرگ است، مشخص كند
كنيم، جاييكه جالب بودن قوانين، توسط تابع صلاحيت بدست مبتني بر استخراج قوانين جامع را پيشنهاد مي PGAدر اين مقاله، ما 

 . تواند حذف شودتوسط كاربر ميآيد و پارامتر مشخص شده مي
، براي غلبه بر اطلاعات ناقص براي PGAي نرم و تواند به منظور ايجاد مدل هيبريد، با استفاده از مجموعهمي اين كار مجدداً

 ..يافتن قوانين جالب، گسترش داده شود
 
 
 قدرداني  .7

 .نمايمتشكر مي و دفتر پژوهشهاي كاربردي در پايان از حمايت مادي سازمان آب و برق خوزستان
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