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 دهیچک
 ستیز طیو مح کیوجود دارد، اما پزشکان معتقدند که دو فاکتور ژنت یوراثت یهایماریدر مورد علل بروز ب یاریبس یهایامروزه تئور

مشخص  قیطور دقهنوز به یاثرگذار نیا یهرچند که چگونگ کنند،یم فایا هایماریب نیا شرفتیدر بروز و پ یزمان باهم نقش مهمهم

 نیآورد. تعامل بدست را به ها/بافتهاسلول نیارتباط ب دیداد، با صیرا تشخ هایماریمؤثر در بروز ب یهااینکه بتوان ژن ی. براستین

 یماریدر مورد نوع ب یدیاطلاعات مف، هاکروموزومبرداری از با نمونه نشان داد. آنها نیبا بیان ژن ب ،توانیمختلف را م هایبافتیا  هاسلول

 اندشده یشدت پرتکراربه راتییکه منجر به تغ را یاختلالاتتوان شود. با بررسی این اطلاعات میاستخراج می انتقال آن یو چگونگ

 یکیمختلف با توجه به مشخصات ساختار توپولوژ یهایماریدر ب یبافت نیو ب یسلول نیب یهاارتباط صیمقاله تشخ نیدر ایی کرد. شناسا

مدل  نیچند نخستدر مرحله  ؛دارددو مرحله  یشنهای. روش پانجام شده است افتهیبهبود یتجمع یبندروش خوشه کیگراف و 

 بیترک ،یرادانف یهاتمیبهتر نسبت به الگور جینتا دیها در جهت تولبافت ایها سلول نیب هیاول یهاارتباط صیمنظور تشخبه یبندخوشه

گراف  یکیبر ساختار توپولوژ یشباهت مبتن اریمع کیها در هر خوشه با استفاده از بافت ایها سلول نی. در مرحله دوم تشابه بشوندیم

د.  شوها استفاده میها در هر خوشه برای کشف ارتباطات بین بیماریها یا بافتهای بین سلولشباهت بیشینهدرنهایت از  ومحاسبه 

نتایج  استفاده شده است. پنجداده فانتوم مجموعههمچنین و  UCIداده مجموعه نیاز چند یشنهادیعملکرد روش پ یابیمنظور ارزبه

ها خوشه برای بافت 13در  762/0ها و خوشه برای سلول 18را در  901/0، ضریب سیلوئت پنجروش پیشنهادی روی مجموعه داده فانتوم 

 کند.را گزارش می
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Abstract 
Background: There are many theories about the causes of hereditary diseases, but physician believe that 

both the genetic and environmental factors simultaneously play an important role in the development and 

progression of these diseases, although the extent to which this effect is not yet clear. In order to detect 

effective genes in the development of diseases, it is necessary to achieve the relationship between 

cells/tissues.  

Objective: In fact, inter-cell or inter-tissue communications indicate the hereditary relationships between 

patients. Detecting these communications help to identify common parts of the body that are influenced 

by various diseases. The interaction between different cells/tissues can be demonstrated by expressing the 

gene between them. By sampling chromosomes, useful information is obtained about the type of disease 

and how it is transmitted. By examining this information, you can identify disorders that have led to highly 

altered changes. In previous research, various clustering methods have been used to discover the links 

between diseases based on gene expression data. However, ensembl clustering approaches have not yet 

been used for this purpose.  

Method: In this paper, the recognition of intercellular and inter-tissue interactions in various diseases have 

been done according to the characteristics of the topological structure of the graph and an improved 

ensembl clustering method. The proposed clustering algorithm uses an agreed similarity function to 

measure the similarity between objects. The proposed method has two stages; in the first step, several 

clustering models are combined to identify the initial relationships between cells or tissues in order to 

produce better results than individual algorithms. In the second stage, the similarity between cells or 

tissues in each cluster is calculated by using a similarity criterion based on the topological structure of the 

graph. Eventually, the maximum similarity between cells or tissues in each cluster is used to discover the 

relationship between diseases. In addition, an algorithm for improving the uncertainty of objects is 

evaluated by allocating them to other clusters in order to enhance the quality of the final clusters.  

Results: To evaluate the performance of the proposed method, several UCI datasets and the FANTOM5 

dataset have been used. The results of the proposed method on the phantom data set 5 report a silhouette 

of 0.901 in 18 clusters for cells and 0.762 in 13 clusters for tissues. 

Conclusion: The conducted evaluations have confirmed the power of the proposed clustering algorithm 

in terms of accuracy. Clustering of cells or tissues has increased the accuracy and concentration of the 

topological similarity criterion of the graph in the range of similarity of cells or tissues. 

 

Keywords: Intercellular communication, Improved clustering, Graph topological structure, FANTOM5 

dataset. 
 

 مقدمه -1
ده است. ش لیسلول و بافت تشک یبدن انسان از انواع مختلف

 نیتخم ونیلتری 2/37های بدن انسان حدود تعداد سلول

 ای میطور مستقبدن به هایها و بافتاست. سلول شده زده

ارتباط و  توانایی و هستند وابسته گریکدیغیرمستقیم به 

ثر و مؤ سازوکاری نیبنابرا ؛را دارند گریکدی یتأثیر بر رو

از  یتعداد نجوم نیا نیارتباط ب افتنیمنظور کارآمد به

ارتباطات به  نیا افتنیاست.  نیاز مورد هاو بافت هاسلول

مختلف و عوامل آن کمک خواهد کرد.  هایماریب ییشناسا

 جادیاثر جهش ا بر تواندیم یماریب هایها و بافتسلول

شده های کدگذاری. هسته هر سلول دستورالعمل[1] دنشو

 هایپروتئینهای سلول و ساخت برای هدایت فعالیترا لازم 

ژنوم  خام هایدستورالعملدارد. به یک گروه کامل از این 

 هایژنو  یکژنتی مجموعه به انسان ژنوم. شوداطلاق می

 . [2] شودمیهای انسان گفته داخل هسته سلول

 ونیلیکروموزوم حدود چند م کیموجود در  یهاژن
و ثابت  کسانیها ها در تمام انسانژن نیا تربیش. است

 راتییدر تغ یها دخالتنوع ژن نی(. به اFix Genهستند)
ها نوع ژن نیا راتیی. تغ[3] ندارند ی/بافتیو سلول یکیژنت

عنوانشد )به هددر انسان خوا ییهایداریناپا جادیباعث ا
 هاژننوع  نیا نیبنابرا ؛با چهارچشم( ییهاانسان دیمثال تول

 هاژن از یاما بخش کوچک ؛کنند رییدر بدن انسان تغ دینبا
 ریمختلف متغ یهاها در انسانو مقدار آن ستندیثابت ن

یها باعث مژن نیبودن اری(. متغVariables Gen)هستند 

داشته باشد. هر ژن در روى  ودوج یمختلف یهاانسان شود
کند که در اصطلاح به کروموزوم مکان معینى را اشغال مى

 . [4] شودی( گفته مLocusآن جایگاه ژن )
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 کی هایکروموزوم یتمام ،طور که گفته شدهمان

 هایکروموزوممثال تمام عنوانهستند. به کسانیبخش بدن 

است. در  Γها کروموزوم بدن در تمام انسان یدفاع دستگاه

 کسانی طورکاملبهها همه انسان یکروموزوم برا نیابتدا ا

مختلف، درگذر  یهایماریدر اثر حوادث و بروز ب یول ،بودند

انسان ممکن است،  کی در. اندشده یراتییزمان دچار تغ

 هاسلولاز  یکی بدن در یدفاع دستگاه یهااز کروموزوم یکی

 اتیشده باشد. خصوص یروسیو یهایماربی دچار هابافت ای

 ریآن به سا یهایژگیو انتقال و راتییباعث تغ روسیو نیا

 رییباعث تغ راتییتغ نیا جهی. درنتشودیم هیهمسا یهاژن

 کندیم جادیرا ا یآن سلول/بافت شده و اختلالات DNAدر 

[5] . 

ها باعث کروموزوم نیا یرو ییهایبرداربا انجام نمونه

 یو چگونگ یماریدر مورد نوع ب یدیاطلاعات مف ستخراجا

 هایکروموزوم یبررس با. دیآیانتقال آن به دست م

 میتوانمی ها،ها و بافتسلول نیشده از ابردارینمونه

 اترییکه منجر به تغ را روسیاز عملکرد و یاختلالات ناش

اما چالش  ؛میکن ییشناسا ،شوندیم یپرتکرار شدتبه

 عدم و هاها/بافتسلول نیاز ا یادیرو شباهت بخش زشیپ

هدف . استمختلف  یهاخشو الگوها در ب راتتغیی به توجه

 ظورمنبه افتهیبهبود بندیروش خوشه کی ارائه پژوهشاین 

ه به با توج یبافت نیو ب یسلول نیب طاتارتبا ییشناسا

مختلف باعث  هاییماریمختلف است. وجود ب هاییماریب

 شودمی هابافت/هاسلول نیب یچندوجه هایارتباط جادیا

 لیگراف را تشک پریها کیارتباطات  نیا تیکه درنها

در  شدهجادیا راتییتغ ییمنظور شناسابه .[6] دهدیم

صورت هر سلول/بافت را به نبی ارتباطات ها،/بافتهاسلول

با  نجای. در اشودمی جادیدر گراف ا یبا وزن خاص الی کی

 اریعم کیاز  فادهگراف و است یکیاستخراج اطلاعات توپولوژ

ها با توجه به ژن بودناحتمال مرتبط یبیشباهت ترک

تحقق  منظوربه. شودیمشخص م هایماریاز ب ایمجموعه

استفاده شده  [7] پنج داده فانتوماز مجموعه پژوهشاهداف 

 نشانیدر  دادهمجموعه نیاست. اطلاعات مربوط به ا

(http://fantom.gsc.riken.jp/5 موجود )نی. در ااست 

انداز تحت عنوان راه مارانیژن ب انیداده اطلاعات ب گاهیپا

 . [8] استژن در دسترس 

شده است.  یدهسازمان ریصورت زمقاله به ادامه

 یگراف معرف یو تئور یتجمع یبندله خوشهأمس 2بخش 

روش  اتی، جزئ4مرتبط و بخش  ی، کارها3. بخش شودیم

. شودیبه همراه مراحل متفاوت آن شرح داده م یشنهادیپ

مجموعه یشده روانجام هایشیبه شرح آزما 5در بخش 

. مپردازییداده فانتوم م گاهیپا نیو همچن UCI یهاداده

ارائه  6در بخش  یندهآ هایشنهادیو پ یرگیجهینت تیدرنها

 .شودیم

 

 گراف یو تئور یتجمع بندیخوشه -2

است بدون نظارت  یریادگی یهااز شاخه یکی یبندخوشه

 نیدر ب ایمشابه از اش هایخوشه افتنی آن هدف که

 اریمع چینشان داد که ه توانیم است. یورود هاینمونه

 نیوجود ندارد، بلکه ا بندیهخوش نیبهتر یبرا یمطلق

 هایاریمع حالنیباا ؛له و نظر کاربر داردأبه مس یبستگ

شده است  ارائه بندیخوشه کیبودن خوب یبرا یمختلف

ناسب م بندیخوشه کیبه  دنیرس یکاربر را برا تواندیکه م

 یتجمع بندیخوشه کیمقاله از  نیا درکند.  ییراهنما

مشابه  هایبافت ای هادادن سلولمنظور قراربه افتهیبهبود

. ودشیاستفاده م یکسانی یهامختلف در خوشه هاییماریب

 هر مشاهده شروع یازاخوشه به کیبا  یتجمع یبندخوشه

 شباهت ادغام نیشتریخوشه با بشده و در هر مرحله، دو 

کار باعث  نی. ادهندمی لیتر را تشکخوشه بزرگ کیشده و 

وجود داشته  یکمتر هایتا در سطوح بالاتر خوشه شودیم

منظور به بندیاز چند مدل مختلف خوشه نجای. در ا[9] باشد

تفاده اس یانفراد هایتمیبهتر نسبت به الگور جینتا دیتول

X صورتنمونه به nداده با یک مجموعه. برای شودیم =

{x1, x2, … , xn} ،Pq = {c1
q
, c2

q
, … , ck

q
مین -qنتیجه  {

تواند می Φ بندیخوشه. استخوشه  kبندی با روش خوشه

Γصورت روش به m لهیوسبه = {P1, P2, P3, … , Pm}  و تابع

 یتابع هدف برا ی( فرم کل1ساخته شود. رابطه ) Fتوافقی 

 :دهدیم نشانرا  Φ بندیخوشه

(1) Φ(𝐹, Γ)𝑃1, 𝑃2, 𝑃3, … . , 𝑃𝑚) = 𝐹(Γ) 

از  ∗Pافراز  افتنی یتجمع یبندخوشه کی فهیوظ

تابع  کی و ارائه P یاعضا بیترک لهیوسبه Xداده مجموعه

F [10] است یاصل یهایژگیبه و یمؤثر بدون دسترس .

بهتر از  تیفیو ک ینظر سازگار از احتمالبه ∗P نیبنابرا

در نظر دارد با  پژوهش نیا در تجمع است. یانفراد یاعضا

 یراب اریمع کیگراف،  یتوجه به مشخصات ساختار توپولوژ

. دهد ارائه کاربران ها/بافتهاسلول نیمحاسبه شباهت ب

دو بافت احتمال وجود ارتباط  ایو  ولدو سل نیشباهت ب

 هایخصوصیتبر اساس دهد که یها را نشان مآن نیب

 ردگیمی انجامشده مشاهده هایپیوند سایر و هاموجودیت

[11] . 
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 مرتبط یکارها -3

 نهیشیب یرفتار سلول یبررس یبرا یاضیر یهاافتیره

 هینظر یرفتار سلول یبررس ی. برا[13]، [12] دارد یطولان

 اضافه کرده است یولوژیبه دانش ب ایگراف سهم گسترده

 یبر رو ملتعا یگراف به بررس هی. نظر[15]،[14]

شبکه تعامل تمرکز  کیبزرگ از  اسیبا مق هایتوپولوژی

 یتأثیر تئور یمنظور بررسبه افتیدو ره بیترک. کندیم

انجام  [16] بافت مسطح توسط یسلول یتوپولوژ یرو یباز

 درمان یگراف برا هیو نظر یباز یتئور پژوهش نیشد. در ا

 یشده بر مبناروزبه یکینامیگراف د کیعنوان بافت به

. وجود شوندیب میهم ترک های مجزا باسلول یتعاملات محل

بافت ممکن بهسلول و بافتبهارتباط سلول سازوکارهای

 یهای شبکه ارتباطدستگاه یقادر به طراح ،است

 ی. فناّوری مهندس[18] باشد هانیماشنانو نیب شدهکنترل

ه ب یکیولوژِیممکن است اجازه اصلاح اجزا ب ریاخ یمولکول

 یهای شبکه ارتباطدستگاه یکه برا را یمعمار یاجزا

شبکه ارتباط  کی فیتوص بدهند. ،باشندیمناسب م

شبکه  نیارائه شد. در ا [19]بر سلول توسط  یمبتن یمولکول

ها که در آن یهای ارتباط مولکولکلاس از دستگاهرده کی

سلول با بهسلول یبا استفاده از شبکه ارتباط هانیماشنانو

مدل  کی. استتوجه  مورد کنند،یارتباط برقرار م گریکدی

روش استخراج گراف  کیو  یرگیمیتصم یبر مبنا امحتو

دو مرحله دارد؛ در  یشنهادیارائه شد. مدل پ [20] توسط

شده  داده صیمشابه در گراف تشخ هایگروه نخستمرحله 

 یتکرار هایالیاز  ایمجموعه دی. تولشوندیسپس ادغام م

 .شودیدر مرحله دوم انجام م یبانیدرجه پشت یبر مبنا

خود یارتباط یهاها و شبکهدرک بهتر سلولمنظور به

 پارچهکی یاضیمدل ر کی یماریب شرفتیپ زانیو م یجمع

از  پژوهش نی. در ا[21] شد جادیمتنوع ا نیتوکیس یسلول

بهتر با  یسازگار یشده براسازینهیمدل به کی

 یرگیروش نمونه کیشده است.  بهره گرفته دادهمجموعه

استخراج گراف  تمیالگور یبرا هاالی کنواختی یتصادف

وزن  ریبر مقادروش علاوه نی، استفاده شد. در ا[22] توسط

شده  بهره گرفته زین یدرجه و وابستگ ها،الیاز نام  هاالی

 لیتحل یبرا یمحل یجستجو یکارگیری استراتژاست. به

 سطتو هایماریب یرفتار یکشف الگوها یاستخراج گراف برا

از ارتباطات  ایبار نقشهنخستین یبرا شد. شنهادیپ [24]

 نی. اطلاعات ا[25] نوع سلول بدن انسان ارائه شد 144 نیب

ها از ده یانیب کیها سلول تربیشکه  دهدینشان م پژوهش

 قیاز طر یگنالیشبکه س کی جادیا یبرا رندهیها گتا صد

در  یارتباطات ژن صیچندگانه دارند. تشخ رندهیگ یهاریمس

سرطان با استفاده از  سازیچندلایه جهت آشکار هایشبکه

 زیسرطان ن یماریدارندگان ب ییشناسا یبرا یاطلاعات ژنوم

 شده درچندلایه در نظر گرفته هایشده است. شبکه بررسی

 یرگیو هدف یسیرونو یرگیفاکتور هدف بیترک [26]

و  نیپروتئ-نیئ، تعامل پروتMICRO RNA یهمکار

جهت استخراج  پژوهش نی. در ااست یژن هایشبکه

 تمیالگور کیمرتبط به هم از  یکیولوژیاطلاعات ب

 هایهیاز لا یبیاستفاده شده است. ترک یبیترک بندیخوشه

و نقش  ینظارت یمختلف اطلاعات اجازه استخراج الگوها

 ار دیجد نامزد هایشده و ژنر دو ژن شناختهه یکارکرد

منظور استخراج خواص به هاییحلو راه هامدل .دهدیم

گرفته  بحث قرار مورد [27] شبکه در هاییژگیپنهان و

 میبه درک بهتر مفاه پژوهش نیحاصل از ا جینتا نیاست. ا

 یحاو ینظارت هایکمک خواهد کرد. شبکه یکیولوژیب

. است هاژن در سلول انیاطلاعات مربوط به کنترل ب

شانن یگراف برا نیاغلب از چند گنالیانتقال س هایشبکه

بهره  یستیخواص ز نیوانفعالات بفعل یسرکیدادن 

کردن دایپ یبرا یفیط بندیخوشه تمی. الگوررندگییم

که طوریبه ؛ردگیمی قرار مورداستفاده هاگراف در هاخوشه

 نیارتباط ب ومشابه به هم متصل  اریبس هایالی با هاگروه

. تراکم شبکه تعداد اتصالات در هر گره را است فیها ضعآن

 :دهدی( نشان م2مطابق رابطه )
 

(2) 𝑑𝑒𝑛𝑠𝑖𝑦 =
2|𝐸|

|𝑉|(|𝑉| − 1)
 

 

 یکیولوژیب هایکه شبکه شودیاستدلال م

گراف بدون جهت  کیاتصال هستند. در کم طورکلیبه

  شود.می فی( تعر3صورت رابطه )به تیمرکز

 

(3) 𝐺𝐶𝐿𝑂𝐶𝐼𝐿 =
1

∑ 𝑑𝑖𝑠𝑡(𝑖, 𝑗)
|𝑉|
|𝑡𝜖𝑣|

 

 

 لیاز تحل پنج فانتوم کنسرسیوم اواخرهمیندر

دهنده اطلس ارتقا جادیا یبرا cageژن  انیب یپوشش

 یبه معرف پژوهش نی. در ا[25] استفاده کرده است

 ةارائ قیطر سلول ازبهسلول یدهگنالینقشه س نتخستین

 تمیالگور شده است. کلان پرداخته اسیشبکه در مق

 تمیالگور نی( و همچنHGPAگراف ) ابر بندیافراز

ابر کیارائه شدند.  [29] ( توسطMCLA) بندیفراخوشه

و در آن هر  شودیساخته م MCLAو  HGPAگراف در 

 HGPA. شودیارائه م الیفرا کیصورت خوشه به

 نهیمکتعداد  کیبرش  وسیلهبهرا  گراففرا طورمستقیمبه
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همان اندازه با  بیگره متصل از تقر Kبه  الیممکن از فرا

افرازبندی  HMETIS [30] گرافبندی فرااستفاده از افراز

از جنبه  را هاخوشهزوج نیابتدا شباهت ب MCLA. کندیم

 قیکار از طر نی. اکندیم فیتعر هاآن نیب یایاشتراک اش

ساخته  یسپس گراف طور ،انجام Jaccardتوسعه شاخص 

زوج نیشباهت ب ها،الیو  هاخوشهها، که گره شودمی

 .کنندیم انیرا ب هاهخوش

 فیهدف تعر با Iam-on [31] توسط گریتوسعه د کی

 نیشده است و ارتباط ب ارائه یهمکار سیمجدد ماتر

شبکه و ترجمه  وندیمدل پ کیشده از نیتخم هایخوشه

گراف  کی ایبردارها و  یهایژگیعنوان وبه سیماتر نیا

 تمیالگور کیروش از  نی. اکندیرا استفاده م یدوبخش

مشابهت استفاده   سیماتر کیدرون  یمعمول یبندخوشه

خوشه رگیکند. روش د دیرا تول ییخوشه نها جیتا نتا کندیم

 [32] لهیوس( است که بهDICLENS) یتجمع میتقس یبند

 یروش بر اساس درخت مشابهت پوشا نیشده است. ا ارائه

 کی الیخوشه و هر  کیروش هر گره  نیاست. در ا کمینه

 نی. ادهدیها را نشان مخوشه نیب یاخوشهمشابهت درون

تا ازهم شوندیبرش داده م ،شباهت کمینهبا  یهاالی ،روش

واضح است  طورکاملبهد. شوفراهم  هاوشهخمتا یختگیگس

 یرو یو قو میقتأثیر مست کی یشده داراساخته یکه اعضا

 یبرا یبندخوشه تمیالگور کی نیبنابرا ؛اجماع دارند ییکارا

 .رودیصورت خودکار به کار مها بهخوشه یاعضا جادیا
 

 

 یشنهادیروش پ -4

 هزکنندیمتما هایژن لیمهم در تحل اریگام بس ،یسازنرمال

با توجه به  یمتفاوت سازینرمال های. روشاستشده بیان

 نیانگیم ،RPKM همانند. اندشده یمعرف ها،نوع داده

 RLE ،کوانتوم نیانگی(، مTMM) ریشده مقادمیترم متوسط

محاسبه  یدو روش متفاوت برا RLEو  TMM. [33] و غیره

روش  کی RLEروش  کهنیو ا [34] یپوشش هایاسیمق

جهت  ،RLE یسازروش نرمال. [35] است سهیمقا قابل

 ریمربوط به مقاد هایو داده هیآراکرویم هایداده یسازنرمال

 کار بردههبالا ب اربسی ابعاد با هابافت ای هاژن سلول انیب

 یانسان هاینمونه از طورمعمولبه هاداده نی. اشودمی

 سازینرمال یبرا پژوهش نیاند. در اآمده دستبه یمتعدد

 یروش برا نی. در ا[36] استفاده شده است RLEاز روش 

ی عنی ؛کندیهر نمونه محاسبه م یرا برا نیانگیم Jهر ژن 

𝑚𝑒𝑑(𝑦∗𝑗)که طوری. به𝑦∗𝑗  مقدارj سیستون از ماتر نیام 

[𝑦𝑖𝑗] بهشودیمحاسبه م نیانگیسپس انحراف از م است؛ .

𝑦𝑖𝑗 یعبارت − 𝑚𝑒𝑑(𝑦∗𝑗)کهیی، جا 𝑦𝑖𝑗 شده بیان تمیلگار

 .[37] است iاز نمونه  jهر ژن 

 تنافی در یدیمناسب نقش کل بندیروش خوشه کی

به عهده دارد. هدف ما  یبافت نیو ب یسلول نیارتباطات ب

ه است ک افتهیبهبود یتجمع بندیروش خوشه کی یطراح

 یانفراد هاینسبت به روش یشتریب یو اثربخش ییکارا

 داشته باشد. 

 تمیبر الگور یمبتن یچگال کی یقبل هایپژوهش در

 دودویی هایدادهمجموعه بندیدسته یبرا بندیخوشه

ا مختلف ر هایبافت و هاسلول نیکه تعامل ب شد شنهادیپ

مختلف نشان  هایبافت ایها و سلول نیژن ب انیبا ب تواندیم

 اریمع کیبود که تنها از  نیا یقبل پژوهشدهد. مشکل 

. دشیژن استفاده م انیب هایداده بندیخوشه یشباهت برا

گرفتن چند روش نظربا در پژوهش نیدر ا لمشک نیا

روش  یاصل دهیشده است. احل یانفراد بندیخوشه

 کی نیجای محاسبه شباهت باست که به نیا یشنهادیپ

 یاعضا نیمشابهت ب ،یروش انفراد کیدر  ایزوج از اش

مشابهت  نیروش محاسبه و سپس ا نیایجادشده در چند

آن  عاقلانهشود.  تقمش دیجد یهاخوشه نیب تیدر عضو

 نیرا با توجه به چند ایزوج از اش کی نیاست که ما شباهت ب

 عیتجم ندی. فرامیکن جادیا یانفراد بندیروش خوشه

 کیو  یروش انفراد mوسیله محاسبه شباهت به منظوربه

واضح است که  نیبنابرا ؛شودیساخته م F یتابع توافق

نظررد یبرا شتریب یرگذاریو امکان تأث شتریب یاثربخش

 ایمشابهت اش یجابه هیاول یهاخوشه نیگرفتن مشابهت ب

 یاشتراک هیمفهوم اطلاعات همسا میتوانیسپس ما م ؛را دارد

دو  نیبنابرا م؛یبه سطح خوشه ارتقا ده ءیرا از سطح ش

ها نآ یایمرتبط هستند اگر اش گریکدیبه  یخوبخوشه به

ه دو خوش اگرباشند.  کسانی یشتریب یانفراد هایروشدر 

 یاعضا یمختلف دارا یانفراد بندیاز دو روش خوشه

خوشه  کیها به آن یاعضا تیقطع باشند، درجه یمشترک

بودن تعداد خواهد بود. با توجه به نامشخص شتریب

از  بالایی درجه یاگر دو خوشه دارا ،یینها هایخوشه

داشته شوند. جدا نگه دیها باباشند، آن زین تیقطع

ر د یشباهت تابع توافق زانیجای استفاده از مبه ،درهرحال

و ادغام  هیاول هایخوشه دیتول برای آن از ها،خوشه لیتشک

 . درمیرگییبهره م یانیپا یبندخوشه یافتنها در جهت آن

در مرحله ادغام و  نهیبه هایتعداد خوشه یشنهادیروش پ

 جادیا رصورت خودکاحد آستانه به کیگرفتن نظربا در

 . شودیم
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 دهیچیپ یهاگراف یهایژگیو نیتراز مهم یکی

 ییطور مشخص شناسا. بهاست یاجتماع یوجود ساختارها

 یهایژگیو لیبه تحل دهیچیپ یهاساختارها در گراف نیا

روش  یکل. ساختار کندیگراف کمک م یساختار

 نیمشابهت ب یرگیدر نظر دارد با توجه به اندازه یشنهادیپ

 نیبا بالاتر هاییبافت/هابدن انسان، سلول هایبافت/هالسلو

 یشامل دو مرحله کل یشنهادیپ سامانهارتباط را ارائه دهد. 

 هب توجه با هابافت ای ها، تمام سلولنخستدر مرحله  :است

. رندگییقرار م یکسانی هایهشباهت در خوش یرگیاندازه

از  کیبه هر  یکیشباهت توپولوژ اریدر مرحله دوم، مع

 ریشده و تشابه هر سلول/بافت با سا اعمال هاخوشه

ارتباط هر  ،. درنهایتشودمی محاسبه هابافت/هاسلول

 نتریبالا به توجه با هابافت/هااز سلول یسلول/بافت با تعداد

شده با روش مطرح یی. کاراشودینمره شباهت ارائه م

داده مجموعه نیو همچن یواقع هایدادهاستفاده از مجموعه

شده ارائه تمیالگور. ردگییقرار م یابیمورد ارز پنج فانتوم

شده است و طراحی یواقع هایدادهمجموعه یصرفاً برا

در مورد وجود  نیبنابرا ؛آوردیحساب نمرا به فهحضور نو

وجود  نگرانی هاتعداد خوشه نییو تداخل آن در تع فهنو

 ندیفرا طی خودکار طوربه هاندارد، چون تعداد خوشه

 استنتاج کخوشه کوچ نیادغام چند وسیلهبه بندیخوشه

 :است ریشده به شرح زمطرح تمیالگور اتی. جزئشودیم
 

 
 محاسبه شباهت بین هر زوج از اشیا. (:1-شکل)

(Figure-1): Calculates the similarity between each 
 pair of objects. 

 

 محاسبه شباهت  -1-4

 نیشباهت ب زانیم نییمناسب در تع یتابع توافق کیارائه 
. مؤثر است اریبس یینها هایخوشه لیو تشک ایهر زوج از اش

در  شتریحضور ب یدو شئ بر مبنا نیشباهت ب
. با توجه به شودیمختلف محاسبه م هایبندیخوشه

 K-1تعداد  به دادهمجموعه ها،بودن تعداد خوشهنامشخص
 Kو  k = 2,3,...,Kکه طوریبه. شودیم نجامخوشه مختلف ا

= N است (N تابع توافقدر مجموعه ایتعداد کل اش .)یداده 
F سیماتر کی N×N تمام  نیمتقارن است که شباهت ب

 . دهدینشان م (1)را مطابق شکل  ایزوج از اش
 
 

𝑓(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗) ءمنظور محاسبه شباهت بین دو شیبه 𝑥𝑖  و𝑥𝑗 
 :شود( تعریف می4صورت رابطه )است و به

 

(4) 𝑓(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗) = ∑ ∑  ∑𝜑𝑥𝑖,𝑥𝑗

𝑧 (𝑃, 𝑘) ,    (𝑥𝑖 , 𝑥𝑗)

𝑘

𝑧=1

𝑁

𝑘=2

𝑚

𝑃=1

∈ 𝑋 
 

منظور بندی انفرادی بهروش خوشه mدر این رابطه 
کار هب 𝑋 یافزایش دقت، تابع توافقی روی مجموعه اشیا

𝜑𝑥𝑖,𝑥𝑗شود. تابع گرفته می
𝑧 (𝑃, 𝑘) ءشباهت بین دو شی 𝑥𝑖 

 kبا  Pبندی انفرادی مین خوشه از روش خوشهاzُرا در  𝑥𝑗و 
گرفتن دو شئ در یک خوشه در دهد. قرارخوشه نشان می

باعث افزایش شباهت دو شئ  ،بندیمراحل مختلف خوشه

 :( خواهد بود5صورت رابطه )خواهد شد. این تابع به

(5) 𝜑𝑥𝑖,𝑥𝑗

𝑧 (𝑃, 𝑘) = {
𝛽(𝑁−𝑘)     𝑖𝑓 (𝑥𝑖 , 𝑥𝑗) ∈  𝐶𝑧

𝑃

 1            𝑜𝑡ℎ𝑒𝑟𝑤𝑖𝑠𝑒
 

 

است که میزان  [1-0]یک ثابت عددی بین  𝛽در این رابطه 
دهد. ها نشان میتأثیر شباهت را نسبت به تعداد خوشه
بندی های خوشهاهمیت شباهت بین دو شئ در روش

به  𝛽(𝑁−𝑘). لذا استهای بالا، بیشتر انفرادی با تعداد خوشه
های بیشتر، همسایگی اشیا در یک خوشه با تعداد خوشه

𝐶𝑧دهد. اهمیت بیشتری می
𝑃  اعضاءz- مین خوشه ازPُمین ا

 دهد.بندی انفرادی را نشان میروش خوشه

اشیا در منظور استفاده بهتر از شباهت بین زوجبه
( 6صورت رابطه )به Fتابع توافقی از نرمال شده ماتریس 

 شود.ده میاستفا

 

کد الگوریتم پیشنهادی در مرحله شبه (2)شکل 
 دهد.محاسبه شباهت را نشان می

 

 

 های اولیهایجاد خوشه -2-4

های بین اشیا در های اولیه از شباهتمنظور ایجاد خوشهبه
شود. در این مرحله و یک مقدار آستانه استفاده می Fتابع 

(6) 𝑓(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗) =
𝑓(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗)

max (𝐹)
 , (𝑥𝑖 , 𝑥𝑗) ∈ X 

. 

. 

. 

 
.

.

. 

Dataset 

X 
 

.

.

. 

𝑃1
2...𝐾  

𝑃2
2...𝐾  

𝑃𝑚
2...𝐾   

.

.

. 

Similarity 

Measure 

F 
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های یکسانی قرار داده شباهت در خوشه بیشینهاشیا با 
شباهت اشیا، هر سطر در  بیشینهشوند. برای محاسبه می

منظور محاسبه ( به7موردتوجه است. رابطه ) Fماتریس 
 :شده استها ارائهحداکثر شباهت

 (7) 

𝐹𝑚𝑎𝑥
𝑡ℎ1 =

[
 
 
 
 
𝑓𝑚𝑎𝑥

1

𝑓𝑚𝑎𝑥
2

. . .
…

𝑓𝑚𝑎𝑥
𝑁 ]

 
 
 
 

= [

max (𝑓1,1, 𝑓1,2, … , 𝑓1,𝑁)

max (𝑓2,1, 𝑓2,2, … , 𝑓2,𝑁)
. . .. . .

max (𝑓𝑁,1, 𝑓𝑁,2, … , 𝑓𝑁,𝑁)

]

𝑁×𝑁

 

 

𝐹𝑚𝑎𝑥تابع 
𝑡ℎ1  ا مقادیر شباهت ب بیشینهشاخصی برای تعریف

𝑓𝑚𝑎𝑥بنابراین  ؛است 𝑡ℎتوجه به مقدار آستانه 
𝑖 ی از فهرست

𝑓Γدهد که ام را نشان می-iسطر  یاشیا
𝑖 ≥ 𝑡ℎ1 که ییجا 

Γ = 1,2, … , 𝑁  سطر شامل  نخستیناست. محتوای
𝑓𝑚𝑎𝑥ی که به یبنابراین اشیا ؛است یءش نخستین

اند، رسیده 1
 2( از 𝑥𝑖تعلق دارند. برای سایر اشیا ) 1C نخستبه خوشه 

 :شودصورت زیر عمل میبه Nتا 

 شدهدهیددر خوشه قبلی  𝑥𝑖کنید که آیا شئ ( تعیین می1

است یا خیر؟ اگر چنین است پس شئ در این خوشه قرار 

 گیرد.نمی

قرار داده  zCدر خوشه بعدی  𝑥𝑖( در غیر این صورت شئ 2

باهت شاخص ش بیشینهی که به ی. بنابراین اشیا؛شودمی

بنابراین  ؛تعلق دارند zCاند، به خوشه رسیده 𝑥𝑖برای شئ 

𝑧، برای همه zCهای اولیه خوشه ∈ (1,2, … , 𝑍) 

𝑍 کهطوریبه ≤ 𝑁 شوند.ایجاد می 

 
Similarity Calculation Algorithm : 
Input : X dataset with N samples and M features; m 
clustering method and 𝛽. 

Output : Similarity matrix 𝐹𝑁×𝑁 

For P = 1 to m Do 
     For k = 2 to N Do     
          For z = 1 to k Do 

               If (𝑥𝑖 , 𝑥𝑗) ∈  𝐶𝑙𝑢𝑠𝑡𝑒𝑟𝑧 from 𝑝 method Then 

                   𝐹(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗) = 𝛽(𝑁−𝑘) 

               Else 

                  𝐹(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗) = 1 
               End If 

          End For 

     End For 

End For 

F  Normalized F; 

 الگوریتم محاسبه شباهت.(: 2-شکل)
(Figure-2): Similarity Calculation Algorithm 

 
 های اولیهترکیب خوشه -3-4

ها بر خوشه اولیه شروع و ترکیب خوشه Zاین مرحله با 

مراتبی تا رسیدن به صورت سلسلهها بهاساس مشابهت آن

با  شود. در هر تکرار دو خوشهیک حد آستانه تکرار می

 𝐶𝑖د شوند. فرض کنیبالاترین مشابهت بین اعضا ترکیب می

                                دو نمونه از خوشه اولیه با مقادیر 𝐶𝑗و 

𝐶𝑖 = {𝑎1, 𝑎2, … , 𝑎𝑧1}  و𝐶𝑗 = {𝑏1, 𝑏2, … , 𝑏𝑧2}  .هستند

 :شود( انجام می8یند ترکیب دو خوشه بر اساس رابطه )فرا
 

(8) 𝑖𝑓 𝜎(𝐶𝑖 , 𝐶𝑗) ≥  𝑡ℎ2 ⟹ {
ℎ𝑒𝑛𝑐𝑒 𝑚𝑒𝑟𝑔𝑒𝑑    𝑡𝑟𝑢𝑒
𝑛𝑜𝑡 𝑚𝑒𝑟𝑔𝑒𝑑      𝑓𝑎𝑙𝑠𝑒

 
 

ها است و تأثیر و حد آستانه برای ترکیب خوشه 𝑡ℎ2پارامتر 

 های پایانی وحساسیت بالایی روی کیفیت نتیجه خوشه

 وسیلهبهبنابراین مقدار آن  ؛ها داردهمچنین تعداد خوشه

قرارگرفته  موردمطالعهی نوردتپهسازی یک الگوریتم بهینه

ت باه، در هر تکرار تنها دو خوشه با بالاترین ش𝜎است. برای 

کند، باید ( را ارضا می8شده در رابطه )که معیار داده

ترکیب  𝐶𝑘ها با یک خوشه جدید کردن آنجایگزین وسیلهبه

صورت به 𝐶𝑗و  𝐶𝑖ای بین خوشهشوند. میانگین شباهت درون

 :شود( تعریف می9رابطه )
 

(9) 𝜎(𝐶𝑖 , 𝐶𝑗) =
∑ ∑ 𝐹(𝑎𝑖 , 𝑏𝑗)

𝑧2
𝑗=1

𝑧1
𝑖=1

𝑧1 × 𝑧2

 

𝐹(𝑎𝑖 کهطوریبه , 𝑏𝑗)  شباهت دو شئ𝑎𝑖  از خوشه𝐶𝑖  و𝑏𝑗 

، شباهت نخست دهد. برای خوشهرا نشان می 𝐶𝑗از خوشه 

                       صورتها بهمیان خوشه با سایر خوشه

𝜎(𝐶𝑖) = [𝜎(𝐶𝑖 , 𝐶1), 𝜎(𝐶𝑖, 𝐶2), … , 𝜎(𝐶𝑖 , 𝐶𝑍)]  تعیین

 دهندهنشان 𝜎(𝐶𝑖)های . بالاترین مقدار از نمونهشودمی

𝑧برای همه  zCو  1Cبیشترین شباهت بین خوشه  ∈

(2, … , 𝑍) بنابراین با فرض بالاترین شباهت نمونه  است؛

𝜎(𝐶𝑖 , 𝐶𝑗)های ، خوشه𝐶𝑖  و𝐶𝑗 شدن با جایگزین ةلیوسبه

𝐶𝑘د خوشه جدی = {𝑎1, 𝑎2, … , 𝑎𝑧1, 𝑏1, 𝑏2, … , 𝑏𝑧2}  ترکیب

صورت یک خوشه ها که درنهایت بهشوند. ترکیب خوشهمی

د . فرایناستله أحل نهایی مسشوند، راهبزرگ نشان داده می

ای شبیه به هم خوشههیچ زوج که یزمانها تا ترکیب خوشه

 یابد.وجود نداشته باشد، ادامه می

 

 های نهاییبهبود خوشه -4-4
کمینهبندی حائز اهمیت است، در یک روش خوشه آنچه

شده ای تخصیص دادهبه خوشه اشتباهبهکه  استهایی داده

ی یکردن خوشه اشیااست. هدف اصلی از این مرحله برطرف

به یک خوشه  اشتباهبهها است که در مرحله ترکیب خوشه

، اگر 𝑧از خوشه  𝑥𝑖اند. برای شیء شده تخصیص داده

𝑥𝑖نگین مقدار شباهت میا
𝑧 خوشه  ینسبت به سایر اعضا𝑧 

 کمتر باشد 𝑡ℎ3از مقدار آستانه 

𝑓(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗) ≤ 𝑡ℎ3 (∀𝑗 = 1,2, … , 𝑧1)شئ از خوشه حذف ، 

اندیس  𝜓𝑧شود. و یک خوشه جدید به آن تخصیص داده می
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را با کمترین مشابهت نسبت به سایر اعضا  𝑧شئ از خوشه 

 :شود( تعریف می10صورت رابطه )دهد و بهنشان می
 

 (10) 𝜓𝑧 = 𝑎𝑟𝑔 𝑚𝑖𝑛
1≤𝑗≤𝑧1

{
1

𝑧1

∑𝑓(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗)

𝑧1

𝑖=1

} (∀𝑧

= 1,… , 𝑍) 
 

𝑎𝑟𝑔 𝑚𝑖𝑛و  𝑧خوشه  یتعداد اعضا 𝑧1 کهطوریبه
∗

{∗} 

ئ دهند. شاندیس شئ با کمترین مقدار شباهت را نشان می

بودن نسبت به پارامتر حد در صورت کمتر 𝜓𝑧با اندیس 

 شود. حذف می 𝑧از خوشه  𝑡ℎ3آستانه 

 یهای مناسب برای اشیابرای تعیین خوشه

شود. دو تکرار می دوباره هاشده مرحله ترکیب خوشهحذف

صورت ها، بههای نهایی و ترکیب خوشهمرحله بهبود خوشه

مراتبی تکرار شده تا زمانی که هیچ تغییری در سلسله

کد الگوریتم شبه (3)های نهایی حاصل نشود. شکل خوشه

 دهد. بندی پیشنهادی را نشان میخوشه

 
Clustering Algorithm : 

Input : 𝐹𝑁×𝑁; 𝑡ℎ1; 𝑡ℎ2;  𝑡ℎ3 

Output : Cluster members, 𝐶𝑧 (∀𝑗 = 1,… , 𝑍) 

//Creation of initial clusters : 
𝐹𝑚𝑎𝑥

𝑡ℎ1 = Maximum similarity in the F for each 𝑥𝑖 sample, (∀𝑖 = 1,… , 𝑁). 

𝑧 = 1, 𝐶𝑧 = {1𝑠𝑡  𝑠𝑎𝑚𝑝𝑙𝑒 𝑎𝑛𝑑 𝑓𝑚𝑎𝑥
1 }; 

For i = 2 to N Do 

     If sample 𝑥𝑖 has not included in any previous clusters Then 

          𝑧 = 𝑧 + 1; 

          𝑓𝑚𝑎𝑥̂
𝑖  = samples of 𝑓𝑚𝑎𝑥

𝑖  has not included in any previous clusters. 

          𝐶𝑧 = {𝑖𝑠𝑡  𝑠𝑎𝑚𝑝𝑙𝑒 𝑎𝑛𝑑 𝑓𝑚𝑎𝑥̂
𝑖 }; 

     End If 

End For 

Repeat until no change in the final cluster 

    //Merging of the initial clusters : 
     Z  Total number of clusters; 

     𝜎𝑚𝑎𝑥 = ∞; 

     While 𝜎𝑚𝑎𝑥 ≥ 𝑡ℎ2 Do 
          For z = 1 to Z Do 

              𝜎(𝐶𝑧, 𝐶𝑗) = 𝑒𝑞. (9),  (∀𝑗 = 1,… , 𝑍) 

          End For 

          [𝐶𝑖 , 𝐶𝑗 , 𝜎
𝑚𝑎𝑥] = max

1≤𝑖≤𝑍
𝜎(𝐶𝑖 , 𝐶𝑗) , (∀𝑗 = 1,… , 𝑍) 

          𝐶𝑛𝑒𝑤 = {𝐶𝑖 , 𝐶𝑗}; 

          Remove 𝐶𝑖 and 𝐶𝑗 clusters. 

     End While 

    //Improve the final cluster : 
     For z = 1 to Z Do 

          𝜓 = 𝑒𝑞. (10); 
          If 𝜓 ≤ 𝑡ℎ3 Then 

               Remove 𝜓 sample from 𝑧 cluster. 

               𝐶𝑛𝑒𝑤 = {𝐶𝜓}; 

          End If 

     End For 

End Repeat 

 بندی پیشنهادی: الگوریتم خوشه(3-شکل)
 ( Figure-3): Proposed Clustering Algorithm 

 
 

ین ب اتگراف در تشخیص ارتباط تئوری -5-4

 سلولی/بافتی

= Gیک گراف   (𝑉, 𝐸,𝑊) ای از رئوس مجموعهV  و

که یال به یک جفت طوریبه ؛است Eهای ای از یالمجموعه

𝑒برای هر یال  𝑊(𝑒)پیوندد. از رئوس می ∈ 𝐸  متناظر با

همیشه یک گراف بدون  Gطورکلی در اینجا، به .وزن است

 𝑒(V𝑗، V𝑖)و  𝑒(V𝑖، V𝑗)بنابراین  ؛دار خواهد بودجهت وزن

دهنده یال مشابه در گراف هستند. رئوس گراف نشان

ها تها/بافها ارتباط بین سلولها و یالافتها/بنماینده سلول

دهند. میزان شباهت در گراف وزن را نشان می Gدر گراف 

𝑊بنابراین  ؛کندها را مشخص مییال = 𝐹 . 

𝑁یک ماتریس  Gاز گراف  Aماتریس مجاورت  × 𝑁 

 کیو  صفرهای رئوس گراف و با مقادیر متقارن با برچسب

با توجه به  𝑒(V𝑖، V𝑗)در موقعیت  یکو  صفراست. مقدار 

اط شود. ارتبمرتبط هستند یا نه تعیین می V𝑗و  V𝑖که آیا این

ده در شها( با توجه به معیار تعریفها/بافتبین رئوس )سلول

  :شود( تعیین می11رابطه )
 

(11) 𝐴𝑖,𝑗 ⟹ {
1      𝑊𝑖,𝑗 ≥ 𝑡ℎ4

 0      𝑜𝑡ℎ𝑒𝑟𝑤𝑖𝑠𝑒
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دهد و را نشان می V𝑗و  V𝑖وزن بین رئوس  𝑊𝑖,𝑗 کهطوریبه

𝑡ℎ4  حد آستانه وزن برای تشکیل ماتریس مجاورت گرافG 

ها یا . هدف این مرحله یافتن فهرستی از سلولاست

V𝑐های مشابه برای یک سلول یا بافت بافت  (∀𝑐 =

1,2, … , 𝑁)  .است 

های بسیار ( برنامهFRSدوست ) گرهیتوصهای سامانه

که  هستند خطبرهای اجتماعی محبوب در خدمات شبکه

کند تا دوستان جدید با علایق مشابه به کاربران کمک می

در نظر دارد با توجه به  سامانهبیابند. ساختار کلی 

گیری مشابهت برای محاسبه شباهت بین کاربران و اندازه

را ارائه دهد. در این  هر کاربر، دوستان با بالاترین شباهت

شباهت توپولوژیکی »با استفاده از ترکیب  FRSمقاله، یک 

« هاها/بافتبندی سلولاطلاعات خوشه»و « ساختار گراف

ها و های مرتبط با ویژگیها/بافتمنظور معرفی سلولبه

است. درواقع از این روش  شده یمعرفکاربردهای مشابه 

های مشابه( بهره ها یا بافتلبرای شناسایی جوامع )سلو

 گیریم.می

اگرچه تعریف کامل و مستقلی برای یک جامعه وجود 

های دنیای واقعی ساختارهای جامعه ندارد، اما بیشتر شبکه

یک جامعه )که همچنین خوشه، ماژول  .دهندرا نشان می

ها است که شود( یک زیرمجموعه از گرهیا گروه نامیده می

ها . جوامع در شبکه[38] زیادی با یکدیگر دارند وجه تشابه

 ؛ها ارتباطات کم استها هستند که بین آنگروهی از گره

. تشخیص [39] استکه درون آن اتصالات چگال درحالی

های پیچیده توجه زیادی از ساختار جامعه در شبکه

زیرا ساختار جامعه  ؛را به خود جلب کرده است گرانپژوهش

ها، دنیای واقعی مثل ارتباط بین بیان ژنهای در شبکه

ژن برای تشخیص انواع بیماری،  اندازراهو  [40] هاپروتئین

وتحلیل سند، که در آن ؛ تجزیه[39] های اجتماعیشبکه

و غیره  [41] دهنده نویسندگان یا اسناد هستندها نشانرأس

 شوند.کار برده میهب

با استفاده از یک  پژوهشپیشنهادی این  سامانة

 FriendLinkمعیار شباهت جدید که ترکیبی از الگوریتم 

شده و تشابه  ها اعمالبه هر یک از خوشه Katz [43]و  [42]

های غیر مجاور محاسبه ها/بافتهر سلول/بافت با تمام سلول

درنهایت، به هر سلول/بافت با توجه به بالاترین نمره  و

های ها/بافتعنوان سلولت بهشباهت، تعدادی سلول/باف

یک  Katzو  FriendLink. الگوریتم شودمرتبط ارائه می

های جدید در گراف است که با پیوندبینی روش برای پیش

یطوربهکند، با طول محدود عمل می رهایمستمامپیمودن 

های مختلف در شبکه استفاده ها با طولاز همه جهت که

𝑙طول  بیشینهجای آن از مسیرهایی با هکند و بنمی ∈

[2, 𝐿] کند. برای محاسبه شباهت بین رئوس استفاده می

ها در داخل هر خوشه، ابتدا ماتریس ها یا بافتبین سلول

( ماتریس 12شود. رابطه )مجاورت برای هر خوشه ایجاد می

 :دهدرا نشان می 𝑧مجاورت خوشه 

 (12) 
𝐴𝑖,𝑗(𝑧)

⟹ {
 𝐴𝑖,𝑗      𝑉𝑖 ∈ 𝐶𝑧 𝑎𝑛𝑑  𝑉𝑗 ∈ 𝐶𝑧 

 0                     𝑜𝑡ℎ𝑒𝑟𝑤𝑖𝑠𝑒  
 

 

را مشخص  𝑧رئوس گراف در خوشه  فهرست 𝐶𝑧کهیطوربه

 کند.می
 nکه به توان هنگامی G ماتریس مجاورت گراف

 بین دو رأس را n رسد، تعدادی از مسیرهای با طولمی

𝐿دهد. در این مقاله، با توجه به در نظر گرفتن نشان می =

 4و  3، 2های ، برای هر خوشه، ماتریس مجاورت به توان4
𝐴𝑖,𝑗رسد. برای مثال می

2 (𝑧) های غیر مجاور بین تعداد مسیر
مشخص  𝑧را در خوشه  2با طول مسیر  V𝑗و  V𝑖دو رأس 

 کند.می
هت بین در مرحله بعد برای تعیین شبا

 𝐾𝐹𝐿 نامه بها، یک معیار ترکیبی جدید ها/بافتسلول

و  Katzدهیم که ترکیبی از دو معیار شباهت پیشنهاد می
FriendLink نیز این دو معیار و گرفتننظردر با .است 

اصلی محاسبه  رأس دو با میانی رأس های مشترکگره
 𝑣𝑦و  𝑣𝑥شود. معیار شباهت پیشنهادی بین دو گره می
 شود.( محاسبه می13صورت رابطه )به

 

(13) 𝐾𝐹𝐿(𝑣𝑥, 𝑣𝑦) =  ∑
1 − (|𝑝𝑎𝑡ℎ𝑠𝑣𝑥,𝑣𝑦

𝑖 | × α𝑖)

𝑖 − 1
.
|𝑝𝑎𝑡ℎ𝑠𝑣𝑥,𝑣𝑦

𝑖 |

∏ (𝑛 − 𝑗)𝑖
𝑗=2

𝑙

𝑖=2

 

 

 αی است. موردبررسطول مسیر  بیشینه 𝑙در این رابطه 
 iاست که با توجه به اینکه به توان  [0,1]پارامتر ثابتی بین 

رسد، مقدار آن به نسبت طول ارتباطات متغیر است. می
دلیل ارزش این ترم به ،تر شودها بزرگهرچه طول ارتباط

 𝑁شدن و کاهش احتمال ارتباط، کم خواهد شد. اهمیتکم

𝑝𝑎𝑡ℎ𝑠𝑣𝑥,𝑣𝑦|ها و تعداد کل گره
𝑖 و  𝑣𝑥تعداد مسیرهای بین  |

𝑣𝑦  با طولi شده معیار نجامهای ا. در ارزیابیاست𝐾𝐹𝐿  با
αمقدار پارامترهای  = 𝑙و  0.05 =  ؛عملکرد بهتری دارد 3

مبتنی بر  𝑠𝑖𝑚درنهایت، با استفاده از ماتریس شباهت 
تعداد سلول/بافت با بالاترین  𝐾𝐹𝐿 ،𝑘الگوریتم ابتکاری 

های مرتبط به ها/بافتعنوان سلولمیزان شباهت به
( 14رابطه ) .شوندسلول/سلول هدف توصیه می

 دهد. را نشان می 𝑥𝑖های مرتبط با سلول/بافت ها/بافتسلول
رتبه شباهت را با توجه به سلول/بافت  [∗]𝑟𝑎𝑛𝑘کهیطوربه
𝑥𝑖 در خوشه  را های غیر مجاور آنا/بافتهو تمام سلول
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کد الگوریتم پیشنهادی شبه (4)دهد. شکل جاری نشان می
های بین سلولی را نشان تئوری گراف در تشخیص ارتباط

شابه صورت مهای بین بافتی نیز بهدهد. تشخیص ارتباطمی
 :شودانجام می

 

(14) 𝑐𝑜𝑚(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗) ⟹ {
1  𝑟𝑎𝑛𝑘[𝑠𝑖𝑚(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗)] ≥ 𝑘 

0               𝑜𝑡ℎ𝑒𝑟𝑤𝑖𝑠𝑒         
, (∀𝑗 = 1,2,… , N) 

 

 هاشیآزمانتایج و  -5
ف منظور کشدر این بخش عملکرد الگوریتم پیشنهادی به

 دادهمجموعه پنجها با استفاده از ها/بافتروابط بین سلول

مورد ارزیابی  UCIواقعی از مخزن یادگیری ماشین 

 Seedو  Iris ،Wine ،Vowel ،Glassقرارگرفته است. 

ایم. جدول هایی هستند که ما استفاده کردهدادهمجموعه

دهد. برخی از ها را نشان میدادهجزئیات این مجموعه (1)

در برخی از اشیا  شدهگمها دارای مقادیر دادهمجموعه

 شده است.  هستند که حذف

 
Cell-to-Cell Communication with Graph topological 

Algorithm 

Input : Cluster members, 𝐶𝑧 ∀𝑗 = 1,… , 𝑍 and Adjacency 

matrix 𝐴 

Output : 𝑐𝑜𝑚(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗)  ∀𝑥𝑖 , 𝑥𝑗 ∈ 𝑋 

𝐴(𝑧) : Adjacency matrix calculate for the 𝑧 cluster ∀𝑧 =
1,… , 𝑍. 
For z = 2 to Z Do 

     For i = 2 to N Do 

𝑠𝑖𝑚(𝑣𝑖 , 𝑣𝑗) =𝑒𝑞. (13),  (∀𝑗 = 1,2,… , N) //KFL 

algorithm is applied to the A(z). 

𝑐𝑜𝑚(𝑥𝑖 , 𝑥𝑗) = 𝑒𝑞. (14) // For each cell k number of 

cells with the highest similarity score obtained are 

offered as a cell-to-cell communication. 

     End For 

End For 

پیشنهادی تئوری گراف در تشخیص : الگوریتم (4-شکل) 

 بین سلولی و بین بافتی. هایارتباط
(Figure-4): The proposed algorithm for graph theory in 

detecting intercellular and interconnected relationships. 

 

 .هاشیآزمادر  شدهاستفادههای : مجموعه داده(1-جدول)
(Table-1): The data set used in experiments 

مجموعه 

 داده

تعداد 

 هانمونه

تعداد 

 هاویژگی

تعداد 

 هاخوشه

تعداد نمونه در 

 هر خوشه

نوع 

 هاویژگی

Iris 150 4 3 50-50-50 (4 R) 

Wine 178 13 3 59-71-48 
(11 R),  

(2 I) 

Thyroid 215 5 3 150-35-30 (5 R) 

Glass 214 9 6 
70-78-17-13-

9-29 
(9 R) 

Bcw 683 9 2 444-239 (9 I) 

 

بندی ی تجمعی، روشی جدید در خوشهبندخوشه

بندی مختلف های خوشهکه از ترکیب نتایج روش است

های آید. صحت، درستی و پایداری از مشخصهمی دستبه

 هایبندی تجمعی در مقایسه با روشخوشه سامانهمهم یک 

-Kدر این مقاله از سه الگوریتم  .استبندی کلاسیک خوشه

Means ،FCM  وK-Medoids بندی اسناد برای خوشه

است. الگوریتم پیشنهادی با ترکیب و استفاده  شده استفاده

از نتایج این سه روش سعی در بهبود نتایج بر روی 

 دارد. هادادهمجموعه

با توجه به استفاده از پارامترهای حد آستانه در 

ها در تخمین تعداد صحیح هادی و تأثیر آنالگوریتم پیشن

صورت خودکار، انتخاب بهترین مقادیر برای این ها بهخوشه

حلی که برای . راهاستپارامترها یک چالش بزرگ برای ما 

سازی مقدار پارامترها با استفاده شده، بهینه این مشکل ارائه

سازی هبهین فننوردی یک نوردی است. تپهتپه از الگوریتم

های جستجوی محلی است؛ یک متعلق به خانواده الگوریتم

 هکارکردحل دلخواه شروع به تکرارشونده که با یک راه فن

اهرکند تا با تغییر بر روی یک عنصر از و سپس تلاش می

، به پاسخ بهتری دست پیدا کند. اگر این تغییر منجر به حل

راهروی این  حل بهتر شود، تغییر دیگری بر راهکایجاد ی

جدید انجام خواهد گرفت. این روال تا زمانی که بهبود  حل

 .یابدحل میسر نباشد ادامه می راه دربیشتری 

داده واقعی در با توجه به استفاده از چندین مجموعه

، 𝑡ℎ1عملکرد تخمین مقادیر آستانه  𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠𝐻𝐶، هاآزمایش

𝑡ℎ2 ،𝑡ℎ3  و𝑡ℎ4 نوردی را نشان الگوریتم تپه وسیلهبه

شود. این رابطه میانگین ( تعریف می15دهد و با رابطه )می

روش پیشنهادی  وسیلهبه را شدهانجامبندی دقت خوشه

 :کندمحاسبه می شدهاستفادههای دادهروی تمام مجموعه
 

(15) 𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠𝐻𝐶 =
1

𝐻
∑ 𝐹𝐶(𝑡ℎ𝑖 , 𝑑𝑠ℎ)

𝐻

ℎ=1

  , (∀𝑖

= 1,2,3,4) 
  

 𝑑𝑠ℎو  شدهاستفادهی هادادهمجموعهتعداد  𝐻کهیطوربه

hُدهد. تابع داده را نشان میمین مجموعها𝐹𝐶  نقش الگوریتم

های بندی را با ورودیپیشنهادی را دارد و دقت خوشه

 کند. محاسبه می شدهنییتع

ها در نظر مقادیر زیر برای پارامتر هاشیآزمادر 

بندی تجمعی سپس چارچوب خوشه شده و گرفته

 :شودپیشنهادی دنبال می

 

𝑡ℎ1 = 0.75, 𝑡ℎ2 = 0.0034, 𝑡ℎ3 = 0.13, 𝑡ℎ4 = 0.5, 𝐿 =
4, 𝛽 = 0.95    
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ها در از همه نمونه شدهانجام یهاشیآزمادر تمام 

است. هدف اصلی این  شده استفادهها دادهمجموعه

بندی کردن کارایی الگوریتم خوشهآزمایشها، آزمایش

پیشنهادی و همچنین مشاهده چگونگی تأثیر الگوریتم ما و 

تعداد  (5)های رقیب است. شکل مقایسه آن با سایر الگوریتم

وسیله الگوریتم پیشنهادی در همه شده بههای کشفخوشه

 دهد.شده در ده اجرا را نشان میهای آزمایشدادهمجموعه

ها در بیشتر حاکی از آن است که خوشه آمدهدستبهنتیجه 

ها درست و یا نزدیک به مقدار واقعی تخمین دادهمجموعه

 .استتغییر در ده اجرا شده اما همچنان ناپایدار و قابل زده

 

 
 مجزا. یاجرا دههای تولیدشده در : تعداد خوشه(5-شکل)

(Figure-5): The number of clusters in 10 separate runs 

 

از  (5)دقت نتایج روش پیشنهادی مطابق با شکل 

شده در های آزمایشدادهاجرای مجزا برای همه مجموعه ده

حاکی  آمدهدستبهشده است. نتیجه  نشان داده (6)شکل 

های از عملکرد خوب روش پیشنهادی در تعیین خوشه

منظور بررسی . بهاستها دادهعهدرست در بیشتر مجمو

ی ما نتایج را با چندین روش مشابه شنهادیروش پتر دقیق

 کنیم.وتحلیل میمقایسه و عملکرد آن را تجزیه
 

 
 مجزا. یاجرا دهدر  دشدهیتولبندی : دقت خوشه(6-شکل)

(Figure-6): The accuracy of the cluster in 10 separate runs. 
 

( با COها شامل روش همکاری )الگوریتماین 

هم از پیوند که آن ONCEو  [28] استفاده از پیوند میانگین

 است. MCLA [29]و  [23] کندمیانگین استفاده می

( از مشکل تطبیق برچسب COروش همکاری پیوندی )

وسیله نگاشت اعضای اجماع به داخل یک نمایش جدید به

یک زوج از اشیا با توجه به که در آن ماتریس مشابهت بین 

چگونگی تعداد اعضای یک زوج مخصوص با یکدیگر خوشه 

سیله و. در این کار، افراز نهایی بهشودشوند، جلوگیری میمی

مراتبی بندی سلسلههای خوشهام الگوریتمکارگیری ادغبه

دست پیوند منفرد یا میانگین برای ماتریس تطبیق به

له توافق غیرقطعی بین أسیک م ONCEروش  آید. درمی

بندی تجمعی شده است. روش جدید خوشه اعضا مطرح

بندی تجمعی نامیده شده است. همسایه یا خوشه یاشیا

اشیا هدف از این روش استفاده از رابطه همسایگی بین زوج

خوبی برای محاسبه ها بهاست که این ارتباط بین زوج

بتدا شباهت ا MCLAرود. در ماتریس مشابهت به کار می

ها را بین آن یها از جنبه اشتراک اشیابین زوج خوشه

 Jaccardکند. این کار از طریق توسعه شاخص تعریف می

ها، شود که گرهسپس گراف طوری ساخته می ،انجام

کنند. ها را بیان میخوشهها، شباهت بین زوجها و یالخوشه

له وسییی را بهو هر مرتبه کارا مرتبه اجرا دهما الگوریتم را 

MMI, ARI که گیری کردیم. هنگامیاندازهNMI, ARI 

روند، یکی از بندی به کار میبرای ارزیابی نتایج خوشه

ها در عنوان افراز درست دادهبندی باید بهافرازهای خوشه

عمل شود. درمایش داده مین 𝑝𝑡نظر گرفته شود که با 

شود که ته میدر نظر گرف ردههای برچسب طورمعمولبه

)دقت(  ید کیفیتأیتواند برای تهایی که میبرای بقیه پاسخ

بندی استفاده شود، وجود ندارد. افراز دیگر نتیجه خوشه

دارد.  ∗pبندی تجمعی است که نیاز به محاسبه نتیجه خوشه

ARI  نسخه وابسته به شاخص(RI) صورت رابطه است که به

 :شود( تعریف می16)

(16) 
𝐴𝑅𝐼(𝑃∗, 𝑃𝑡)

=
𝑅𝐼(𝑃∗, 𝑃𝑡) − 𝐸𝑥𝑝𝑒𝑐𝑡𝑒𝑑[𝑅𝐼]

1 − 𝐸𝑥𝑝𝑒𝑐𝑡𝑒𝑑[𝑅𝐼]
 

 

 شود:( محاسبه می17از رابطه ) RIکه در آن 

(17) 𝑅𝐼(𝑃∗, 𝑃𝑡) =
𝑛11 + 𝑛00

𝑛00+𝑛11 + 𝑛10 + 𝑛01
 

داده به تعداد زوج شیء اختصاص n11در این رابطه 

تعداد زوج  n00است.  piو  ∗p های مشابه در هردویخوشه

 piو  ∗pهای متفاوت در شده به خوشهشیء اختصاص داده

شده به همان اختصاص داده یاشیاتعداد زوج n10است. 
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تعداد  n01است.  ptهای متفاوت در و خوشه ∗pخوشه در 

و  ∗pهای متفاوت شده به خوشهاختصاص داده یاشیازوج

 یک برابر با ARIمقدار  بیشینهاست.  ptهمان خوشه در 

یکسان )همگون( است  piبا  ∗pاست. این بدان معنا است که 

 بندی مستقل دارد.و یک مقدار مورد انتظار صفر برای خوشه

NMI دو بین هر زوج بر اساس میانگین اطلاعات دوبه

شود. در نظر ، محاسبه میردههای ها و برچسباز خوشه

 ptبندی اجماع ونتیجه آخر خوشه ∗pبگیرید که 

باشد. X ه دادمجموعه برای ground-truthبندی خوشه

NMI شود:( محاسبه می18صورت رابطه )دو افراز به 

 
 ARI: میانگین کارایی و انحراف استاندارد معیار (2-جدول)

 اجرا. 10برای 
 (Table-2): Average performance and standard deviation of 

ARI standard for 10 executions. 

مجموع

 ه داده
Co-Average 

ONCE-

Average 
MCLM 

روش 

 پیشنهادی

Iris 
669/0 ± 065/

0 

674/0 ± 057/

0 

722/0 ± 043/

0 

681/0 ± 042/

0 

Wine 
324/0 ± 045/

0 

344/0 ± 060/

0 

393/0 ± 008/

0 

422/0 ± 019/

0 

Thyroi
d 

225/0 ± 175/

0 

189/0 ± 121/

0 

448/0 ± 119/

0 

383/0 ± 045/

0 

Glass 
265/0 ± 006/

0 

256/0 ± 008/

0 

152/0 ± 022/

0 

271/0 ± 009/

0 

Bcw 
866/0 ± 018/

0 

860/0 ± 016/

0 

864/0 ± 014/

0 

868/0 ± 012/

0 

Ave-P 414/0  403/0  433/0  417/0  

Ave-C 045/0  037/0  035/0  042/0  

 
 

است که به این معنی است  یکبرابر  NMIمقدار  بیشینه

مقدار آن برابر صفر است، که  کمینهو  ptهمگون با  ∗pکه 

متفاوت است.  ptبا  طورکاملبه ∗pمربوط به زمانی است که 

وسیله شاخص شده بهگیریمیانگین کارایی اندازه (2)جدول 

ARI داده و میانگین از طریق انحراف استاندارد هر مجموعه

 گیریدهد. این اندازهکارایی اعضای تولیدشده را نشان می

های اجماع هر یک از روش (Ave-P)شامل میانگین کارایی 

-Ave)داده و همچنین میانگین سازگاری مجموعه پنجروی 

C) .دهد که الگوریتم پیشنهادی اغلب نتایج نشان می است

ر شده کابندی تجمعی بررسیهای خوشهبهتر از الگوریتم

های دادهدر مورد مجموعه خصوصبهاین موضوع  کند.می

Wine  وBcw  صحیح است. این در حالی است که برایIris 

نتایجی نزدیک به بالاترین کارایی در این  Thyroidو 

نشان  Bcwدهد. هرچند نتیجه روی ها ارائه میدادهمجموعه

 نسبهبههای دادهدهد که روش پیشنهادی برای مجموعهمی

 خصوص سازگاری روش پیشنهادی،بزرگ مناسب است. در

بسیار سازگارتر است،  Bcw, Glassداده در مورد دو مجموعه

 رنظ ازها در مقایسه با سایر الگوریتم Wineکه روی درحالی

طور میانگین، دو به ری در مکان دوم قرار دارد.سازگا

ه نظر سازگاری داشتند ک الگوریتم نتایج بسیار نزدیکی از

. نتایج این دو الگوریتم MCLA ،ONCEاز  اندعبارت

 .037/0و  035/0از  اندعبارت ترتیببه

 NMIهای مشابه با استفاده از شاخص نتایج آزمایش

است. روش پیشنهادی دارای شده  نشان داده (3)در جدول 

است.  Bcwو  Irisداده بالاترین کارایی روی دو مجموعه

این الگوریتم نتایجی بسیار  Glassو  Wineهرچند در 

نزدیک به بالاترین کارایی دارد. در اینجا، چندین نتیجه 

که کارایی روش پیشنهادی این نخستجالب وجود دارد. 

که اده است، درحالیددر پنج مجموعه COو ONCEبهتر از 

ها ها بسیار نزدیک به آندادهعملکرد آن روی سایر مجموعه

که روش پیشنهادی همان کارایی است. دوم این

دارد  Bcwداده را در مجموعه MCLAو  COهای الگوریتم

است.  دادهکه بالاترین دقت مربوط به همین مجموعهو این

له انحراف وسیشده بهگیریخصوص سازگاری اندازهدر

 ها رویاستاندارد، روش ما در مقایسه با سایر الگوریتم

دارای بیشترین سازگاری است و  thyroidداده مجموعه

ه سازگارترین الگوریتم در مجموعهنتایج آن بسیار نزدیک ب

است.  Bcwو  Wineهای دارای بیشترین استفاده نظیر داده

میانگین کارایی اعضای ایجادشده، خواهیم یافت  ملاحظه با

 یمیانگین اعضا اندازهبههای تجمعی که عملکرد همه روش

 ها است.دادهروی همه مجموعه

 

 NMI: میانگین کارایی و انحراف استاندارد معیار (3-جدول)

 اجرا. 10برای 
(Table-3): Average performance and standard deviation of 

NMI criteria for 10 executions. 

روش 

 پیشنهادی
MCLM 

ONCE-

Average 

Co-

Average 

مجموعه 

 داده

0/761± 0/02

9 

0/755±0/03

7 

0/749±0/02

7 

0/753±0/

017 
Iris 

0/419±0/01

5 

0/415±0/00

5 

0/145±0/02

2 

0/406±0/

010 
Wine 

(18) 𝑁𝑀𝐼(𝑃∗, 𝑃𝑡) =

∑ ∑ 𝑛𝑖𝑗𝑙𝑜𝑔𝑘𝑡

𝑗=1 (
𝑛. 𝑛𝑖𝑗

𝑛𝑖 . 𝑛𝑗
)𝑘∗

𝑖=1

(∑ 𝑛𝑖  𝑙𝑜𝑔 (
𝑛𝑖

𝑛
)𝑘∗

𝑖=1 ) (∑ 𝑛𝑖  𝑙𝑜𝑔 (
𝑛𝑗

𝑛
)𝑘𝑡

𝑖=1 )
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0/316±0/04

9 

0/356±0/04

8 

0/250±0/06

6 

0/293±0/

077 
Thyroid 

0/450±0/01

7 

0/307±0/03

2 

0/449±0/01

6 

0,441±0,0

18 
Glass 

0/775± 0/02

0 

0/770±0/01

9 

0/765±0/02

1 

0/773±0/

024 
Bcw 

0/501 0/477 481/0  0/488 Ave-P 

0/037 0/022 0/021  0/023 Ave-C 

 

 نظر ازالگوریتم ما بهترین الگوریتم  ،درهرحال

ها است. با توجه به نتایج شاخص مقایسه با سایر الگوریتم

NMIوسیلةبهشده ، این نتایج بسیار نزدیک به نتایج ارائه 

ARI بندیاست. نتایج حاصل از ارزیابی الگوریتم خوشه 

دهد. در ادامه، پیشنهادی، کارایی این الگوریتم را نشان می

داده فانتوم و جموعهبندی ماز این الگوریتم در جهت خوشه

شود. استخراج ارتباطات بین سلولی یا بین بافتی استفاده می

استفاده شده است. در  5های فانتومدر این مقاله از داده

وجود دارد.  اندازراه 201802نمونه با  1829های فانتوم داده

ها هستند که درواقع حاوی اندازراهها در فانتوم ویژگی

که منجر به تولید آن شده  استها رد ژناطلاعاتی در مو

این است که مشخص شود چه  است. هدف این پژوهش

اند. درواقع شده Expressionهایی هایی برای چه بیماریژن

هایی است که در یک یا چند ها یا بافتهدف شناسایی سلول

بنابراین  ؛مشابهی دارند Gene Expressionبیماری 

ها هستند که از قسمت اندازراهداده های مجموعهویژگی

 Geneشده است و میزان  خاصی از یک کروموزوم گرفته

Expression نشان  شدهانجامی هایبررسدهد. را نشان می

ها( در ها )در برخی از ژناندازراهکه مقادیر برخی از  دهدیم

 Geneبه میزان بسیار کمی  هابافت/هاسلولتمام 

Expression گرفتن یک حد نظربنابراین با در ؛اندشده

را انتخاب  دادهمجموعههایی از اندازراهتوان تنها آستانه می

به میزان مناسبی باشد.  Gene Expressionها کرد که در آن

راهشده است و تنها یک مقدار حد آستانه در نظر گرفته

ا دارای هها یا بافتی از سلولکی در کمدستهایی که انداز

بالاتر از حد آستانه باشد، انتخاب  Gene Expressionمقدار 

 هزارگرفتن آستانه نظرها با دراندازراهتعداد کل  شوند.می

نمونه برای  702یابد که در کاهش می 86427)فیلتر( به 

ها قرار دارند. از این تعداد نمونه برای بافت 125ها و سلول

د فربافت منحصربه چهلفرد و ربهسلول منحص 108نمونه، 

بنابراین  ؛شوندداده انتخاب میوجود دارد که از مجموعه

نمونه برای  702داده فانتوم مورد آزمایش دارای مجموعه

 است اندازراه 86427ها با نمونه برای بافت 125ها، سلول

 .اندشدهمشخص هاشیآزماکه برای انجام 

داده که تمامی مقادیر هایی از مجموعهاندازراه

Expression است، برای یافتن  ترکوچکها از عدد آستانه آن

. دلیل این امر یستها مفید نها/بافتارتباط بین سلول

ها ها در تمام نمونهاندازراهبودن میانگین مقادیر این نزدیک

در همان نمونه است )انحراف معیار(.  اندازراهمقدار  بیشینهبا 

در این بخش  Expressionدهد که میزان نشان می این امر

ن یکسا طورتقریبیبهها ها/بافتدر تمام سلول از کروموزوم

ه آید ک. ارتباط دو سلول یا دو بافت زمانی به وجود میاست

قابلها به میزان اندازراهها مقدار ها یا بافتدر تعداد از سلول

وتحلیل نشان شده باشند. تجزیه Expressionی توجه

با توجه به  هزارکمتر از  Expressionکه مقادیر  دهدمی

داده که گاهی به در کل مجموعه Expressionمقدار  بیشینه

ها رسد برای یافتن ارتباط بین سلولنیز می هزارپنجحدود 

ارتباطات بین سلولی را  (4). جدول یستها مفید نیا بافت

ها با دهد. ارتباط بین سلولنشان می 5-4بخش  با توجه به

شده است. نماد  ها بیانترین ارتباطمورد از قوی دهتوجه به 

𝐶𝑖  معرف سلولi- آورده شده  یکام است که در پیوست

 شده محاسبه( 6است. میزان شباهت بین دو سلول با رابطه )

توجه به شده در دو سلول با های بیاناندازراهاست. تعداد 

گیری شده ها بین دو نمونه )سلول( اندازهتعداد مشابهت

دهنده شده نشانهای بیاناندازراهاست. ژنی با بیشترین 

 منظور بررسیمنطقه)مکان( ارتباط بین دو سلول است. به

راهکردن برخی از ارتباطات حد آستانه مناسب جهت فیلتر

ی مناسب ما با چهار های بین سلولها و استخراج ارتباطانداز

نتایج را  2000و  1500، 1000، 500آستانه مختلف  حد

 کنیم.بررسی می

 

 از مجموعه داده فانتوم با استفاده از الگوریتم پیشنهادی. شدهاستخراجهای بین سلولی : ارتباط(4-جدول)

(Table-4): Intercellular connections extracted from the phantom dataset using the proposed algorithm. 
نام 

 سلول

میزان 

 شباهت

اندازهای تعداد راه

 شدهبیان

انداز ژن با بیشترین راه

 شدهبیان

نام 

 سلول

نام 

 سلول

میزان 

 شباهت

اندازهای تعداد راه

 شدهبیان

انداز ژن با بیشترین راه

 شدهبیان

نام 

 سلول

 1000حد آستانه  500آستانه حد 

7C 911/0 64580 ABLIM1 1C 7C 0/981 64580 ABLIM1 1C 

9C 909/0 64166 ABLIM1 1C 8C 0/978 64325 ABLIM1 1C 

12C 909/0 57852 TACC2 5C 9C 0/963 64166 ABLIM1 1C 

17C 896/0 58143 KIAA1217 2C 6C 0/943 61823 ABLIM1 2C 
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6C 890/0 61823 ABLIM1 2C 6C 0/930 61612 ABLIM1 3C 

11C 865/0 60883 ABLIM1 6C 6C 0/908 61291 ABLIM1 4C 

11C 861/0 46592 ABLIM1 9C 2C 0/896 61096 TACC2 5C 

10C 858/0 57250 ABLIM1 18C 10C 0/891 60982 ABLIM1 6C 

11C 857/0 57504 KIAA1217 15C 11C 0/887 60883 ABLIM1 6C 

16C 853/0 52209 KIAA1217 15C 12C 0/880 60823 TACC2 2C 

 2000حد آستانه  1500حد آستانه 

7C 979/0 64580 ABLIM1 1C 7C 0/970 64580 ABLIM1 1C 

8C 974/0 64325 ABLIM1 1C 9C 0/961 64166 ABLIM1 1C 

9C 968/0 64166 ABLIM1 1C 6C 0/943 61612 ABLIM1 3C 

6C 940/0 61823 ABLIM1 2C 2C 0/921 61096 TACC2 5C 

6C 922/0 61612 ABLIM1 3C 12C 0/909 60823 ABLIM1 2C 

6C 895/0 61291 ABLIM1 4C 11C 0/881 46592 ABLIM1 9C 

2C 886/0 61096 TACC2 5C 14C 880/0  54765 TACC2 12C 

13C 858/0 57108 MUC6 11C 16C 834/0  52209 KIAA1217 15C 

11C 857/0 57504 KIAA1217 15C 11C 813/0  57504 KIAA1217 15C 

16C 853/0 52209 KIAA1217 15C 8C 798/0  54187 KIAA1217 15C 

 
 از مجموعه داده فانتوم با استفاده از الگوریتم پیشنهادی. شدهاستخراجهای بین بافتی : ارتباط(5-جدول

(Table-5): Interconnecting extracted from the phantom dataset using the proposed algorithm. 
نام 

 بافت

میزان 

 شباهت

اندازهای تعداد راه

 شدهبیان

انداز ژن با بیشترین راه

 شدهبیان

نام 

 بافت
 نام بافت

میزان 

 شباهت

اندازهای تعداد راه

 شدهبیان

انداز ژن با بیشترین راه

 شدهبیان
 نام بافت

 1000حد آستانه  500حد آستانه 

11T 970/0 75356 ACSL 7T 11T 970/0 75356 ACSL 7T 

11T 961/0 74573 CELF 5T 11T 961/0 74573 CELF 5T 

T14 939/0 74358 ACSL 7T 7T 915/0 74030 TCF7L 4T 

11T 896/0 74084 TCF7L 6T 13T 881/0 73572 NEURL 7T 

T7 850/0 74030 TCF7L 4T 5T 858/0 73526 ACSL 4T 

T13 849/0 73872 NEURL 7T 11T 841/0 73483 TCF7L 10T 

T14 822/0 73840 TCF7L 5T 11T 808/0 73495 ADD 1T 

T5 806/0 73526 ACSL 4T 11T 800/0 73458 SCD 2T 

11T 798/0 73517 ABLIM1 3T 14T 780/0 73402 NEURL 6T 

11T 785/0 73483 TCF7L 10T 9T 771/0 73274 TACC2 7T 

 2000حد آستانه  1500حد آستانه 

11T 970/0 75356 ACSL 7T 11T 970/0 75356 ACSL 7T 

11T 961/0 74573 CELF 5T 11T 961/0 74573 CELF 5T 

7T 932/0 74030 TCF7L 4T 13T 944/0 73872 NEURL 7T 

5T 900/0 73526 ACSL 4T 14T 918/0 73840 ACSL 5T 

11T 895/0 73483 TCF7L 10T 11T 891/0 73483 TCF7L 10T 

11T 832/0 73458 SCD 2T 11T 873/0 73495 ADD 1T 

9T 832/0 73274 TACC2 7T 9T 862/0 73274 TACC2 7T 

12T 763/0 73245 SCD 7T 12T 789/0 73245 ABLIM1 7T 

11T 750/0 73162 NEURL 8T 13T 765/0 73055 SCD 5T 

13T 741/0 73055 ABLIM1 5T 6T 785/0 73032 ACSL 4T 
 

 
میزان شباهت بین  آمدهدستبهبا توجه به نتایج 

ترین حالت در بهینه هزارگرفتن آستانه نظرها با درسلول

دهنده نسبت به موارد دیگر است. نتایج با این آستانه نشان

های در بیماری 𝐶7و  C1بیشترین ارتباط بین دو سلول 
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شده در این  Expressionهای اندازراهتعداد . استمختلف 

. این تعداد رفتار مشابه این دو سلول است 64580دو سلول 

دهد. همچنین های مختلف نشان میرا در مواجه با بیماری

 . اینهستندنیز دارای ارتباط بالایی  𝐶8با سلول  C1سلول 

تواند در استخراج الگوهای رفتاری از یک اطلاعات می

طورکلی بیشتر ارتباطات در ژن ویروس خاص کمک کند. به

ABLIM1 اند. شده بیان 

 10ارتباطات بین بافتی را با توجه به  (5)جدول 

 𝑇𝑖دهد. نماد شده نشان میها بیانترین ارتباطمورد از قوی

آورده شده است.  2که در پیوست ام است -iمعرف بافت 

دهنده شده نشانژنی با بیشترین بیان ژن بیان

 منظور بررسیمنطقه)مکان( ارتباط بین دو بافت است. به

اهرحد آستانه مناسب جهت فیلتر کردن برخی از ارتباطات 

های بین بافتی مناسب ما با چهار ها و استخراج ارتباطانداز

نتایج را  2000و  1500، 1000، 500حد آستانه مختلف 

 کنیم.بررسی می

ها با آمده میزان شباهت بین بافتدستنتایج به

به  ترین حالت نسبتدر بهینه پانصدآستانه  گرفتننظردر

دهد که بیشترین ارتباط مربوط به موارد دیگر را نشان می

 . تعداداستهای مختلف در بیماری T11و  T7دو بافت 

 75356شده در این دو بافت  Expression اندازهایراه

 بیان ACSLطورکلی بیشتر ارتباطات در ژن . بهاست

 اند.شده

داده فانتوم ممکن است از یک سلول یا در مجموعه

د. شده باش بافت چند نمونه و از چند شخص بیماری گرفته

 هایهمچنین ممکن است از یک سلول یا بافت در بیماری

 بنابراین هر سلول/بافت ؛شده باشد تهمختلفی نمونه گرف

. ها مرتبط باشدها/بافتتواند با چند یال به سایر سلولمی

ا دهد. بها درنهایت تشکیل یک ابر گراف را میاین ارتباط

(، نیاز 5های بیان ژن )فانتومهدف در داده ردةتوجه به نبود 

های اعتبارسنجی برای سنجش میزان صحت به شاخص

از شاخص درونی  پژوهشبندی داریم. در این ج خوشهنتای

Silhouette [17]  برای این منظور استفاده شده است. این

ها را با استفاده از مقادیری که از معیار عمل ارزیابی خوشه

 دهد.شود، انجام میها محاسبه میها و نمای آنخوشه

آید که وجود میارتباط دو سلول یا دو بافت زمانی به

اندازها به ها(، مقدار راهها )نمونهها/بافتدر تعدادی از سلول

 وتحلیل نشانشده باشند. تجزیهتوجهی بیانمیزان قابل

های مختلف مقادیر دهد که مقادیر بیان ژن با حد آستانهمی

برای بررسی  کند.ایجاد می Silhouetteمتفاوتی در ضریب 

 برای بررسی (6)بندی در جدول خوشه این موضوع، نتایج

شده و برای ارزیابی نتایج با های مختلف گزارشحد آستانه

مقایسه شده است.  دودوییبندی قبلی و خوشه هایپژوهش

شده است و  ها با توجه به سایر مقالات مشخصحد آستانه

 .است صدضریبی از 

 

 های مختلف.بندی با حد آستانه: مقایسه نتایج خوشه(6-جدول)
(Table-6): Compare clustering results with different thresholds. 

  هاروش حد آستانه 0/05 0/1 0/15 0/2 0/25 0/3 0/35 4/0

بندی خوشه هاتعداد خوشه 16 19 19 12 10 12 8 11

 باینری

ول
سل

ها
 

 Silhouetteضریب  643/0 758/0 601/0 754/0 699/0 435/0 381/0 -531/0

بندی خوشه هاتعداد خوشه 15 18 15 14 11 11 16 14

 Silhouetteضریب  711/0 901/0 598/0 676/0 632/0 643/0 543/0 342/0 تجمعی

بندی خوشه هاتعداد خوشه 9 8 11 10 11 9 13 13

 باینری

ت
باف

ها
 

 Silhouetteضریب  498/0 516/0 478/0 600/0 654/0 675/0 661/0 673/0

بندی خوشه هاتعداد خوشه 11 11 9 9 13 13 14 15

 Silhouetteضریب  598/0 520/0 619/0 604/0 723/0 762/0 700/0 737/0 تجمعی

 

دارای  0/1با توجه به نتایج آزمایش، حد آستانه 
خوشه  19در  858/0با بهترین مقدار  Silhouetteضریب 

. این در استها در سلول دودوییبندی برای روش خوشه
شده در بندی تجمعی پیشنهادحالی است که روش خوشه

 Silhouette 901/0با این حد آستانه به ضریب  پژوهشاین 
خوشه رسیده است و عملکرد بهتری دارد. همچنین  18در 

برتری روش پیشنهادی در بهترین حالت با ضریب 

Silhouette 762/0  خوشه نسبت به روش  سیزدهدر
خوشه با حد  نُهدر  Silhouette 675/0با ضریب  دودویی
 مشاهده است.وضوح قابلها بهدر بافت 5/2آستانه 

 

 گیرینتیجه -6

ا هها به شناسایی بیماریها و بافتارتباطات بین سلول
ها کمک خواهد کرد. درواقع ارتباط بین مختلف و عوامل آن
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دهد. ها روابط وراثتی بین بیماران را نشان میها/بافتسلول
این روابط به شناسایی نقاط مشترک بدن که تحت تأثیر 

کند. در این گیرد، کمک میهای مختلفی قرار میبیماری
های بین سلولی و بین بافتی در مقاله تشخیص ارتباط

های مختلف با توجه به یک معیار شباهت بیماری
بندی تجمعی توپولوژیکی گراف و یک روش خوشه

شده است. ارزیابی عملکرد الگوریتم  بهبودیافته ارائه
بندی پیشنهادی دقت بالای آن را به اثبات رسانده خوشه
ها باعث افزایش دقت و ها/بافتبندی سلولخوشهاست. 

های تمرکز معیار شباهت توپولوژیکی گراف در محدوده
 بندیها شده است. الگوریتم خوشهها/بافتمشابهت سلول

 منظور محاسبه استشده از یک تابع توافقی شباهت بهارائه
ه با های اولیکند. ایجاد خوشهمشابهت بین اشیا استفاده می

سپس  ودقت بالایی با استفاده از مشابهت بین اشیا تولید 

 هاییشده و با خوشههای اولیه محاسبهمشابهت بین خوشه
ر اصلاح منظوشوند. بهبا بالاترین ارتباط با یکدیگر ادغام می

های نهایی، یک الگوریتم بهبود عدم و افزایش کیفیت خوشه
ها ها به سایر خوشهنوسیله تخصیص آقطعیت اشیا را به

داده مجموعه پنجکند. ما روش خود را روی بررسی می
طور دهد که بهکردیم. نتایج نشان می آزمایشدنیای واقعی 

بندی پیشنهادی ما بهتر از سایر میانگین الگوریتم خوشه
های روش کند. از مزیتهای مشابه کار میالگوریتم

صورت خودکار ها بهپیشنهادی تعیین تعداد بهینه خوشه

وش یک ر وسیلةبهجای محاسبه مشابهت بین اشیا است. به
گیرد. بندی انفرادی، از چندین روش بهره میخوشه

نوردی در تعیین مقادیر همچنین استفاده از الگوریتم تپه
له و افزایش أحد آستانه باعث کاهش پارامترهای ورودی مس

شده است. ارزیابی نههای بهیدقت در تعیین تعداد خوشه
 وسیله یک استراتژی تطبیقی برای مقادیرکیفیت نتایج به

بررسی قرار  مورد یندهآ هایپژوهشتواند در آستانه می
بگیرد و میزان تأثیر و حساسیت روی کیفیت نتیجه 

 . شودهای پایانی با روش حاضر مقایسه خوشه
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 1پیوست 
Full names of cells (Ci) in Table(4-19). 
C1: (hes.gfp.embryonic.stem.cells), C2: (basophils),  

C3: 

(cd14..monocytes...treated.with.lipoplysaccharide), 

C4: (h9.embryonic.stem.cells), C5: 

(lens.epithelial.cells),  

C6: (ciliary.epithelial.cells), C7: 

(cd14.cd16..monocytes.2), C8: 

(fibroblast...aortic.advantitial.donor2..cytoplasmic.f

raction),  

C9: (cd14.cd16..monocytes.1), C10: 

(b.lymphoblastoid.cell.line..gm12878.encode), C11: 

(cd14..monocytes),  

C12: (astrocyte...cerebral.cortex), C13: (mast.cell), 

C14: (melanocyte), C15: (mesothelial.cells), C16: 

(fibroblast...villous.mesenchymal), C17: 

(melanocyte...dark), C18: (melanocyte...dark). 

 2پیوست
Full names of tissues (Ti) in Table(4-20). 
 T1: (amygdala), T2: (caudate.nucleus), T3: 

(hippocampus), T4: (kidney), T5: (locus.coeruleus), 

T6: (medial.frontal.gyrus), T7: (medulla.oblongata), 

T8: (occipital.cortex), T9: (small.intestine), T10: 

(temporal.lobe), T11: (testis), T12: (throat), T13: 

(thymus), T14: (trachea). 
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