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 از حاصل گمشده هايداده تخمين در ماشين يادگيري الگوريتمهايدقت  مقايسه
 DNA ريزآرايه آزمايشهاي

  3محمديو فرزان قانع گل *2ايي ، مصطفي قادري زفره1مريم مشيري

  مشهد، دانشگاه فردوسي مشهد، دانشكده كشاورزي، گروه علوم دامي 1
  ه علوم داميياسوج، دانشگاه ياسوج، دانشكده كشاورزي، گرو 2

  كرج، پژوهشكده بيوتكنولوژي كشاورزي، گروه زيست شناسي سيستمها 3

  12/7/94 :تاريخ پذيرش  12/11/93 :تاريخ دريافت

  چكيده

 و بندي خوشه در اشتباه ايجاد ژن، تنظيمي هايشبكه رسم دقت كاهش سبب ،ريزآرايه هايداده در گمشده هايداده وجود
 هاي داده پردازش پيش در مهمي مرحله گمشده هايداده تخمين بنابراين. شودمي تحليلها ايرس و ژنها تخصصي بنديتقسيم

 متغير گمشدگي، متفاوت درصدهاي با و مختلف هايداده مجموعه در تخمين الگوريتمهاي عملكرد. شودمي محسوب ،ريزآرايه
 خاصي اهميت از گمشده هايداده محاسبات در دقت ينبيشتر به دستيابي به منظور الگوريتم ترينمناسب انتخاب همواره. است

 و بياني ماتريس ابعاد كردن مشخص از پس. شد ستفادهاريزآرايه  آزمايشهاي داده مجموعه سه از مطالعه اين در. است برخوردار
 پايه بر الگوريتم 11 از سپس. شد اعمال مطالعه مورد هايداده مجموعه بر گمشدگي، از مختلفي درصدهاي ها،داده كردن نرمال

 ، بر اساس نتايج حاصلالگوريتمها از يك هر دقت ميزان هاي گمشده استفاده وتخمين داده بررسي منظور به ماشين يادگيري
 توزيع و گمشدگي درصد رفته، كاره ب داده مجموعه به مختلف الگوريتمهاي دقت ،نتايج اساس بر. گرفت قرار مقايسه مورد

 الگوريتمهاي دقت بر تواند مي نيز هاداده مجموعه در موجود آزمايشي هاينمونه تعداد همچنين. است تهوابس هاداده گمشدگي
 اما ،بود گمشده هايداده درصد افزايش با الگوريتمها تمامي اهش دقتك بيانگر نتايج. دباش مؤثر گمشده هايداده تخمين

 نسبت هاداده گمشدگي درصد افزايش مقابل در بيشتري دقت Local least squareو  Least Square Adaptive الگوريتمهاي
  .دادند نشان الگوريتمها ساير به

  ريزآرايه گمشده، هايداده تخمين ماشين، يادگيري پايه بر الگوريتمهاي :كليدي واژه هاي

   mghaderi@yu.ac.ir: ، پست الكترونيكي0741-2224840: تلفن ،نويسنده مسئول *

  مهمقد
 كارگيريه ب ،ژن بيان مطالعات در جدي مشكلات از يكي
 تحليل توليد، به نياز. بالاست حجمهاي در زيستي هايداده
 به منجر زيستي پيچيده و بزرگ هايداده مجموعه ادغام و

به منظور ) High Throughput( توان پر روشهاي پيشرفت
امروزه اهميت  .شده ريزآراي فناوري مانند ژنوم كلبررسي 

تر استفاده از روشهاي محاسباتي در دستيابي به نتايج دقيق
به منظور  عمدتاً اين رويكردها .بر كسي پوشيده نيست

 دارمعني اطلاعات به مولكولي هايداده تبديل تسريع
 و تجزيه ).21و  2( گيرندمورد استفاده قرار مي زيستي
 مانند ،توان پر هايفناوري از لحاص هايداده تحليل

 بيوانفورماتيكي، و آماري هايداده تحليل همراه به، ريزآرايه
و  9( است ضروري زيستي پيچيده هايفرآيند كشف براي

 سازيآشكار از استفاده با فناوري اين كه طوري به. )11
 بياني، الگوهاي پايه بر اههنمون بنديطبقه و ژنها بيان نيمرخ
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 دارد را ژنتيكي سئوالات از بسياري به سخگوييپا توانايي
)15(.  

 آماده طي معمولاًها ريزآرايه اطلاعات در گمشده هايداده
 دقت مانند مختلف مراحل در نقص دليله ب اطلاعات كردن

 يا خراش تصوير، رفتن بين از نامناسب، پذيري تفكيك و
ه ب يا و اسلايدها روي بر حبابوجود  خاك، و گرد

 به اسلايدها ايجاد روشهاي اثر در ستماتيكسي صورت
 اقتصادي و آزمايشگاهي دلايل به متأسفانه. آيندمي وجود
در زمان  .نيست صرفه بهمقرون  آزمايشها دوباره انجام

 روشترين سادهمعمول  طور بههاي گمشده وجود داده
 جايگزين يا و گمشده داده داراي بياني نيمرخ بردار حذف
 جايهب رديفها ميانگين يا )ZERO ريتمالگو( صفر كردن
گذشته  هايطي سال. )24( است گمشده هايداده

هاي گمشده، توسعه الگوريتمهاي مختلفي براي تخمين داده
بر الگوريتمهاي  كوتاهدر ادامه نگاهي  داده شده است كه

  .داشت داستفاده شده در اين مطالعه خواه

 ماشين يادگيري يهپا بر الگوريتمهايي كاربرد گزارش اولين
 K الگوريتمهاي به مربوط گمشده هايداده تخمين در

Nearest Neighbor (KNN) ،Singular Value 

Decomposition (SVD)  وRow Average (RAVG) 
 نامه ب ديگري الگوريتم 2003 سال در سپس، )24( است

Bayesian Principle Component Analysis (BPCA) بر 
. )23و  18( شد معرفي بيزين يآمار روشهاي اساس

 Localو  SVD ،KNNالگوريتمهاي  رد Kنام  به پارامتري

Least Square (LLS) كه است مؤثر نتايج دقت بر نيز 
 بيشترين كه است) Eigengene(اي ويژه ژنهاي تعداد معادل
مقادير  انتخاب. دارند گمشده داده داراي ژن به را شباهت

K ر دBPCA همچنين  وSVD اصلي ژنهاي تعداده ب 
 از استفاده بر علاوه LLSدر روش . )10( دارد بستگي
 Local Square (LS)طريق الگوريتم  از سازيبهينه مراحل

 بيان گمشده هايداده تخمين براي كم خطاي الگوريتمي با(
 شوداستفاده مي نيز محلي ساختارهاي شباهتهاي از ،)ژن

 براي Expectation Maximization (EM)الگوريتم . )16(
 استفاده مورد آرايه، براساس و ژن اساس بر تخمين دو هر
 مخلوط گمشده هايداده تخمين. )16و  6( گيردمي قرار

 Missingتصادفي  كاملاً هايي شامل گمشدگيهداد(

completely at Random (MCAR)  گمشدگي تصادفيو 
Missing at Random (MAR)( الگوريتم  طريق از

MissForest 1978( همكاران و روبين توسط بار ولينا (
توجه  بدون KNNبه  نسبت الگوريتماين . )7( شد ممكن

 ميزان يا و هاداده منبع ها،داده ابعاد متغيرها، نوع تركيب به
الگوريتم . )22( عملكردي بهتري دارد گمشدگي

Sequential K-Nearest Neighbor (SKNN) هايداده از 
-مي استفاده بعدي هايداده تخمين براي شده زده تخمين

 سر پشت صورته ب گمشده هايداده ،روش ايندر . كند
 و زده شده تخمين گمشده داده حداقل داراي ژنهاي از هم

. )17( گيرندقرار مي استفادهمورد  بعدي محاسبات براي
 محاسبه براي Support Vector Regression (SVR) روش
 طرح از بياني نيمرخ رديف هر در گمشده داده چندين

 )Orthogonal input coding scheme( مستقل وروديهاي
 Least Square Adaptiveروش  .)24( كندمي استفاده

(LSA)  در كه كندمي استفاده مربعات حداقل قانون ازنيز 
  .)6(تري دارد  مناسب دقت الگوريتمها، ساير با مقايسه

 تعدادي و بنديخوشه الگوريتمهاي از بسياري كه آنجا از
 هايداده مجموعه به آماري تحليل و تجزيه روشهاي از

 مؤثر كاربرد براي گمشده هايداده محاسبه دارند، نياز كامل
 براي بنابراين. )17(است  ضروري ريزآرايه امري اطلاعات

 جهت ناقص هايداده مجموعه اثر رساندن حداقل به
- داده تحليل و تجزيه همچنين و اطمينان قابل دامنه افزايش

 پايه بر گمشده هايداده تخمين الگوريتمهاي از ها،
هدف از اين مطالعه . شودمي استفاده ماشين يادگيري
 تعداد با گمشده هايداده تخمين الگوريتمهاي دقت مقايسه
 در هاداده گمشدگي مختلف درصدهاي با و ژنها مختلف

  .مختلف است داده مجموعه سه
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  روشها و مواد
   Gene Expression Omnibusسايت   از  داده مجموعه هس

(GEO)  پسوند  با.CEL 1 جدول( شد دانلود.(  

  
  مطالعه مورد تحليلهاي انجام جهت رفته به كار هايداده مجموعه -1 جدول

  شماره دستيابي  رفته براي آزمايش ريزآرايهبه كارچيپ هاتعداد نمونه×تعداد ژن  رديف
1  ٦ × ٢٦٥٦٣٦Affymetrix Porcine Genome Array GSE32438 
2  ٦ × ٢٦٥٦٢٨Affymetrix Bovine Genome Array GSE39796 
3  ٧ × ٢٦٥٦٢٨Affymetrix Bovine Genome Array PMID: 20952064 

به دو دسته در اين مطالعه برده شده به كار  الگوريتمهاي
 Globalالگوريتمهاي  ،Local imputationالگوريتمهاي 

imputation  و الگوريتمهاي ديگرSVR ،EM  و
Missforset  الگوريتمهاي .شدندتقسيم Local imputation 

 ،))24(فاصله اقليدسي (گروهي از ژنها با بيشترين ارتباط 
را  )20( يا تخمين كوواريانس و )6(همبستگي پيرسون 

براي . كندانتخاب ميبراي محاسبه داده گمشده ژن هدف  
 ،KNN ،SKNN ،LSAاز روشهاي  Localاي الگوريتمه

LLS ،Row average  وZero imputation  شداستفاده .
، SVDاز روشهاي  lobalG براي الگوريتمهاي  همچنين
BPCA  براي ايجاد ماتريس كامل  .)2جدول ( شداستفاده

  .حذف شدندداده، تمام ژنهاي داراي گمشدگي 

 و مختلف الگوريتمهاي اجراي سرعت افزايش منظور به
 هر در الگوريتمها عملكرد جزئيات بررسي امكان همچنين

 براي ژن 800 و 200 تعداد از ها،داده مجموعه از يك
 براي سپس. شد استفاده آزمايشي مختلف هاينمونه
با  داده مجموعه سه هر گيري،اندازه مقياس سازييكسان

 ,MATLAB( 2011 نسخه متلب، افزار نرم استفاده از

version 2011 (توليد تابع از همچنين. نرمال شدند 
 افزار نرم در ،)Miss generator Function(گمشدگي 

 هر در گمشدگي از متفاوتي درصدهاي ايجاد براي متلب،
 بررسي نهايت در و شده نرمال هايداده مجموعه از يك
 الگوريتمهاي تخمين دقت بر گمشده هايداده درصد اثر

  .شد استفاده مختلف،

 از استفاده با الگوريتمها از يك هركارآيي  و دقت زانمي
شده  نرمال ريشه ميانگين مربع خطاي پارامتر آماري تابع

)Normalized Root Mean Square Error (NRMSE) (
  ).1 فرمول( شد محاسبه

  1 فرمول

  

NRMSEارزشهاي بين تفاوت تعيين براي ، معياري 
 yansو  yguessآن  در كه است واقعي ارزش و شده محاسبه

 هاداده واقعي مقدار و شده زده تخمين مقدار ترتيب به
 الگوريتمي تخمين، الگوريتم ترينمناسب .)19( هستند
به  .باشد داشته را NRMSE ،ميانگين كمترين كه است

بين صفر تا يك متغير است  NRMSEعبارت ديگر مقدار 
باشد، دقت الگوريتم تر كه هرچه اين مقدار به صفر نزديك

، ZERO ،RAVG ،SVD الگوريتم 11 از سپس. بيشتر است
EM_gene ،Missforset ،BPCA ،SKNN ،SVR ،KNN ،

LLS  وLSA تكرار سه با و داده مجموعه سه هر در 
 الگوريتمها،هر يك از  دقت نمايش منظور به. شد استفاده
 و گمشده هايداده شده زده تخمين مقادير تمام

 سطوح در ژن 800 و 200 با رفته كاره ب مهايالگوريت
 بر درصد 60 و 45 ،30 ،25 ،20 ،15 ،10 ،5 گمشدگي

  .شدند مقايسه NRMSE اساس
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  بحث و نتايج
از روشهاي مختلفي  براي بررسي بيان ژنامروزه دانشمندان 

 و 1( و غيره كميه نيم RT-PCRريزآرايه،  فناوري مانند(
مانند (متفاوت  تحقيقات مختلف و در موجوداتدر ، )4

گياه  ،)3( آدنوكارسينوماي معده انسانو  )4(سرطان خون 

- استفاده مي )و غيره )1( (.Ocimum basilicum L)ريحان 

 11داده ريزآرايه و  مجموعه، سه در اين مطالعه .كنند
 دقت. ه شدندكار گرفته الگوريتم تخمين داده گمشده ب

 يافت كاهش گمشدگي، درصد افزايش با الگوريتمها تمامي
  . )1شكل (

  

  

  
  مطالعه مورد داده مجموعه سه در گمشده داده درصد 5 با گمشده هايداده تخمين روشهاي دقت ميانگين مقايسه -1 شكل
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 تعداد به الگوريتمها از كدام هر دقت و عملكرد همچنين
داده مورد مطالعه  مجموعه اتخصوصي و هانمونه ژنها،

الگوريتمهاي  عملكرد و دقت اساس اين بر. بود وابسته
ZERO  وRAVG، گمشدگي توزيع و گمشدگي درصد به 

 تخمين دقت ميزان كمترين و دارد بستگي گمشده هايداده
  .آمد به دست الگوريتم دو اين از گمشده هايداده

 ميانگين يا و صفر با گمشده هايداده جايگزيني روشهاي
- نمي استفاده هاداده همبستگي ساختار از )RAVG(رديفها 

 جايگزيني تخمين روش دقت فرضپيش به طور. كنند
 برابر است با يك(يك  هميشه گمشده، داده به جاي صفر

 ميزان كمترين ، به عبارت ديگرNRMSE مقدار بيشترين
 ،ZEROپس از روش  كه، طوري به). 24(است  )دقت
 هايداده تخمين در RAVGالگوريتم  كردعمل و دقت

 ژن 200 براي ها،دادهمجموعه در تمامي موجود گمشده

 ،4 تا 2 شكلهاي( ژن 800 و) چپ سمت ،4 تا 2شكلهاي (
  .الگوريتمها بود ساير به نسبت ميزان كمترين) راست سمت

 سه، و دو يك، هايداده مجموعه در MissForest الگوريتم
 اين با. نداشت گمشده هايداده مينتخ براي مناسبي دقت
و  SVD ،RAVGالگوريتمهاي  از آن تخمين دقت وجود

EM_gene مورد ژنهاي تعداد كاهش با همچنين. بود بهتر 
 الگوريتم اين تخمين دقت )ژن 200ژن به  800از (بررسي 

 KNNو  SDVهاي الگوريتم البته دقت. يافت كاهش نيز
 و گمشده داده به جايصفر  جايگزيني روشهاي از بيشتر

 داده داراي ژن به مشابه هايدرايه ميانگين دادن قرار يا
 بر اساس فرض روش اين در. است ،)RAVG(گمشده 
 ژنها بيان ميانگين با آزمايش يك در ژن يك بيان شباهت

است، به همين  استوار آزمايش انجام مختلف زمانهاي در
  .)24(نيست  ارانتظ از دور امري روش اين پايين دقت دليل

  

  
  )ژن 800: راست سمت و ژن 200: چپ سمت( 1 داده مجموعه در متفاوت گمشدگيهاي با مختلف الگوريتمهاي مقايسه -2 شكل

  

  
  )ژن 800: راست سمت و ژن 200: چپ سمت( 2 داده مجموعه در متفاوت گمشدگيهاي با مختلف الگوريتمهاي مقايسه -3 شكل
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  )ژن 800: راست سمت و ژن 200: چپ سمت( 3 داده مجموعه در متفاوت گمشدگيهاي با مختلف ايالگوريتمه مقايسه -4 شكل

 نيز NRMSE ميزان ژنها افزايش با KNN الگوريتم در
- داده درصد افزايش به نسبت الگوريتم اين. شودمي بيشتر

 افزايش مقابل در آن دقت كاهش و مقاوم گمشده هاي
 به بود، الگوريتمها ساير از كمتر گمشدگي درصدهاي

 درصد 10 حداكثر گمشده، داده درصد 20 با كه طوري
 KNNالگوريتم  همچنين. )24( داد نشان را دقت كاهش
-خوشه در كه ژنهايي براي گمشده هايداده محاسبه براي

 بنابراين. )24( است تر دقيق شوند، مي بيان كوچك هاي
 سه هر در ژن 800 از ژن 200 براي الگوريتم اين دقت

 NRMSE ميزان و بود بيشتر مطالعه مورد داده مجموعه

 اين در. )4تا  2شكلهاي ( آمد به دست كوچكتري
 تخمين براي بيشتري دقت ژنها، تعداد كاهش با الگوريتم

 براي  KNN الگوريتم. آمد به دست گمشده هايداده
ه ب دارد، تريدقيق نتايج ژنها، كم تعداد با بياني پروفايلهاي

 گمشدگي، درصد افزايش با آن دقت كاهش رابطه علاوه
  .)11و  8( نيست دار معني

 الگوريتم اين كه دادند شانن SVD تخمين از حاصل نتايج
 تعداد كاهش با و دارد روشها ساير به نسبت كمتري دقت
 از آمده به دست NRMSE مقدار ،ژن 200 به 800 از ژنها

 افتي كاهش داده مجموعه سه هر در يزن روشاين 
 دقت ها،داده خصوصيات اساس بر). 4 تا 2 شكلهاي(

 دامنه در تقريباً SVDو  MissForset الگوريتمهاي تخمين
 پاييني دقتنيز  EM_geneم الگوريت. بود 63/0 تا 5/0
  .داد نشان را) 64/0(

 ژنهاي يا هانمونه تعداد به BPCAالگوريتم  تخمين قدرت
 سه هر در مطالعه اين در. دارد بستگي بررسي مورد

 بررسي مورد هاينمونه كم تعداد دليل به داده مجموعه
 KNN از كمتر BPCAالگوريتم  دقت) هفت نمونه و شش(
 شانن) 2003(و همكارن  Oba. ودب SKNN روش حتي و

 ژنها تعداد افزايش با BPCAالگوريتم  دقت كه دادند
 تدقهمچنين  .)18( دارد مستقيم رابطه) نمونه 40 حداقل(

 رابطه گمشدگي درصد افزايش بانيز  BPCAالگوريتم 
 Malpertuyو  Celton توسط امر اين كه داشت معكوس

  .)8( است شده گزارش نيز )2010(

 درصد 5 با هاييداده در هامقايسه از حاصل نتايج
 از حاصل NRMSE ميزان كه دادند نشان گمشدگي
 حاصل نتايج از كوچكتر درصد 20 تا LSA ،15الگوريتم 

به  دقت ژنها، تعداد كاهش با. است KNN الگوريتم از
 و هاداده استفاده دليله ب نيز LSAالگوريتم  از آمده دست
 NRMSE ارزشهاي. يافت كاهش كمتر، همبستگي روابط

دقت  همچنين. است BPCA از بيشتر SKNN الگوريتم در
 گمشدگي، درصد افزايش با خصوصه ب SKNNالگوريتم 

 سه هر نتايج اساس بر. ستا EM_geneگوريتم ال از بيشتر
 دقت كاهش سبب ژنها تعداد افزايش داده مجموعه

  .شد SKNNالگوريتم 

و  KNN به نسبت كمتري NRMSE ميزان LLS تخمين
BPCA  اين در. داد نشان گمشده داده درصد 60 تا 5 با 
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 200ژن به  800از ( مطالعه مورد ژنهاي كاهش با الگوريتم
 الگوريتم دقت. شد بيشتر نيز محاسباتي يخطا ،)ژن

LLSالگوريتمهاي از بيشتر گمشده هايداده تخمين در 
KNN ،BPCA  وSVD  همچنين. )12(گزارش شده است 

 مختلف درصدهايعملكرد ثابتي در  SVRالگوريتم 
 مقدار افزايش با. داشت در هر سه مجموعه داده گمشدگي
 SVRم الگوريت از حاصل NRMSE افزايش گمشدگي،

و  LLS الگوريتمهاي براي مقياس اين مقدار از بيشتر ندكيا
BPCA الگوريتم  از بسيار كمتر وKNN كه هنگامي. بود 
در  SVR محاسبه باشد، زياد بسيار گمشده هايداده درصد

 ايشبكه هايرويكرد دليله ب LLSو  BPCAمقايسه با 
 نشان را تريضعيف عملكرد پارامترها، مجموعه براي
 با هاييداده مجموعه در SVR الگوريتم. )25( داد واهدخ

الگوريتمهاي  از بهتري عملكرد، ژني بالاي همبستگي
KNN  وBPCA مورد ژنهاي تعداد كاهش با. داشت 
 ميزان ،داده مجموعه سه در هر تخمين براي استفاده

NRMSE الگوريتم  درSVR دقت نتيجه در و شد بيشتر 
  .يافت كاهش

 و تجزيه براي را مشكلاتي گمشده هايادهد كلي طوره ب
 به ريزآرايه آزمايشهاي از حاصل هايداده مجموعه تحليل
 اين كردن برطرف به نياز بنابراين. آورندمي وجود

 ممكن، حل راه ليناو. )24( است ضروري امري مشكلات
 ژنهاي حذف طريق از هاداده مجموعه حجم كردن كم

 هايداده كردن برطرف وشر اين. است گمشده داده داراي
 مورد محققين از بسياري توسط عمل در هنوز گمشده
 روشهاي وجود رقمي عل. )14و  12( گيردمي قرار استفاده
 جديد روشهاي گمشده، هايداده تخمين ي برايمختلف
 طوره ب آنها از كه روشهايي البته. هستند تريافته توسعه
 شود،مي استفاده ريزآرايه هايداده تحليل در ايگسترده
 هايداده محاسبه انداختن غلط به و شدن اريب سبب اغلب

 چگونگي براي عمومي توافق اساس اين بر. شوند گمشده
 رسدمي نظر به چون ندارد، وجود مختلف روشهاي انتخاب

 داده مجموعه به زيادي مقدار به آنهاهر يك از  عملكرد كه

 گمشدگي يعتوز گمشده، هايداده درصد ،بررسي مورد
وابسته است  غيره و نويز مانند اضافي عوامل وجود ها،داده

 و گمشده داده تحليل روشبهترين  به دستيابي براي. )26(
 هايداده بايد ژن، بيان كامل ماتريس آوردن به دست
 هايداده تخمين الگوريتمهاي ترينمناسب و گمشده
 ت،متفاو شرايط با مختلف هايداده مجموعه در گمشده
 كلي طور به. )13( گيرند قرار شناسايي و بررسي مورد
 منابع در مختلف الگوريتمهاي مقايسه از حاصل نتايج

 الگوريتم هيچ كه است حقيقت اين از حاكي متفاوت،
با  .ندارد وجود ايداده انواع تمامي براي مطلوبي تخمين

 مورد الگوريتمهاي ميان اين وجود و در اين مطالعه در
 يشترينب LSAالگوريتم  داده، مجموعه سه هر رد بررسي
 را در NRMSEو همچنين كمترين  تخمين قدرت و دقت
 اختصاص خود هاي مورد مطالعه بهداده مجموعه تمامي

محلي  همبستگياين امر با ساختار  .)4تا  2شكلهاي (داد 
)Local Correlation (مورد مطالعه  ها و شباهت ژنهايداده
عملكرد . مرتبط است LSAروش  عملكرد همچنين و

استفاده  و مربعات حداقل قانون براساس LSA روش
در  .شودتعريف مي هاآرايه و ژنها بين ارتباط از همزمان

 كردن حداقل براساس مربعات حداقل قانون اين روش
علت . است مورد بررسي مدل مربع خطاهاي مجموع
تنظيم  پديده تخمين، اساس به عنوان ژنها ارتباط از استفاده
مانند  است، عملكردي سلول هايفرآيند طي ژنها همزمان

مسير انتقال  در گياه اطلسي بر ein2ژن نقش تنظيم كنندگي 
بياني  از طرف ديگر استفاده از پروفايلهاي .)5( پيام اتيلن

مختلف نيز از اهميت به سزايي  هايآرايه از شده گرفته
 هاينمونه ايي آرايههابرخوردار است چرا كه هيبريداسيون

با يكديگر در  معمولاًيكسان  بافتهاي از حاصل بيولوژيكي
 ستونهاي اندازه رودمي اساس انتظار نارتباط هستند، بر اي

اگرچه  .باشد يكسان ژنها نيز بياني ماتريس مختلف آنها در
 شناسيزيست هاينمونه(عكس اين مطلب نيز صادق است 

ضعيفي براي تخمين ماتريس  اساس پايه و متفاوت، بسيار
الگوريتم تر نيز اشاره شد همان طور كه پيش). هستند بياني
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LSA  مانندKNN همبستگي با ژنهايي وزني ميانگين زا 
 سپس و كندمي استفاده گمشده داده داراي ژنهاي به بيشتر

 محاسبه را گمشده داده مربع، حداقل معادله از استفاده با
 بر اساس LSAوزني در الگوريتم  نميانگيالبته  .كندمي

  باو  )Adaptive Weighting Scheme( سازگار وزني روش

  .شودها تعيين ميداده همبستگي ساختار نظرگيري در

- قوي تخمين بعد، درجه در يزن SVRو  LLSالگوريتمهاي 

 در دقت و قدرت كمترينو  دادند نشان را تري
 .آمد به دست  ZEROو  RAVGالگوريتمهاي 
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Abstract 

Presence of missing values in microarray data decreases accuracy of drawing regulatory 
gene networks and may cause mistake in clustering and specialized classification of 
genes and further analysis. Therefore, missing values estimation is one of the most 
important steps in preprocessing of microarray data. Function of estimation algorithms 
is varied in different datasets and different missing percentage. Select a proper 
algorithm, in order to achieve the most accurate results in calculation of missing values, 
is a critical point. In this study, three microarray datasets were used. Dimensions of 
expression matrix was determined, and data normalization was carried out, then, 
different missing percentages were applied on under studied datasets. 11 machine 
learning algorithms were used to estimate the missing values, and their accuracy were 
compaied based on the output. Based on the archeived results, accuracy of each 
algorithms depends on used datasets, missing percentage, and missing distribution. 
Also, the number of experimental samples in datasets can affect the accuracy of missing 
values estimation algorithms. The results revealed a descending trend in accuracy over 
increasing the percentage of missing data. However, Least Square Adaptive and Local 
Least Square algorithms showed more accuracy through increasing of missing 
percentage rather than others. 
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