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چيكده

نشــانگرهای زیســتی در تشــخیص زودهنگام انوع 
بیماری‌ها از جمله ســرطان نقش عمده‌ای دارند. بر اساس 
تعریف سازمان بهداشــت جهانی، هر ساختار یا فرآیندی 
در بدن که قابــل اندازه‌گیری بوده و بر پیش‌بینی یا نتیجه 
بیماری اثرگذار باشــد، به‌عنوان نشانگر زیستی1 شناخته 
می‌شود. امروزه شناسایی نشانگرهای زیستی با استفاده 
از ابزارهــای بیوانفورماتیــک امکان‌پذیر اســت. مســئله 
تشخیص نشــانگرهای زیســتی در حوزه بیوانفورماتیک 
بیشــتر به‌عنوان یک مســئله انتخاب ویژگی مطرح است. 
الگوریتم‌های انتخاب ویژگی متعددی در زمینه شناســایی 
نشــانگرهای زیستی مورد اســتفاده قرار می‌گیرد. امّا این 
الگوریتم‌ها یا از دقت کافی برخوردار نیستند و یا دقت لازم 
را داشته امّا از پیچیدگی محاســباتی بالایی برخوردارند. 
به همین دلیل الگوریتم‌هایی که دقت بیشــتری داشــته‌اند، 
تنهــا به‌دلیل زمانبر بودن کنار گذاشــته می‌شــوند. هدف 

* نویسندۀ مسئول
1- Biomarker

اصلــی در این پژوهش انتخــاب الگوریتمی با دقت بالا در 
شناسایی نشانگرهای زیستی است که در نهایت با استفاده 
از شیوه‌های موازی‌سازی، ســرعت آن را بهبود بخشیم. 
الگوریتم انتخابی با اســتفاده از روش‌های موازی‌ســازی 
باز طراحی شده است و با اســتفاده از داده‌ای که مربوط 
به سرطان ســینه می‌باشــد، به ارزیابی روش پیشنهادی 
پرداخته‌ایم. در نهایت الگوریتم توانسته است با همان دقت 
الگوریتم اصلی، ولی با افزایش سرعتی در حدود یک و نیم 

برابر، خروجی مورد نظر را تولید می‌کند.
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ساختار یا فرآیندی که در بدن افراد قابل اندازه‌گیری بوده و 
بر پیش‌بینی یا روند بیماری اثرگذار باشد به‌عنوان نشانگر 
زیستی شناخته می‌شود ]2[. نشانگرهای زیستی شاخصی 
هســتند که هــم در زمان بیماری و هــم در زمانی که فرد 
ســالم اســت در بدن وجود دارند و در مایعات موجود در 
بدن و بافت‌ها یافت می‌شــوند. نشانگرهای زیستی قادرند 
بیماری را قبل از ظاهرشــدن علائم بالینی تشخیص دهند 
بنابراین استفاده از آن‌ها در تشخیص زود هنگام بیماری‌ها 
بسیار حائز اهمیت است ]3[. نشانگرهای زیستی از تحلیل 
بیومولکول‌هایــی ماننــد دی.ان.ای2.، آر.ان.ای3. و پروتئین 
به‌دســت می‌آیند و خود می‌توانند پروتیئن، ژن، هورمون 

و آنزیم باشند]4[. 
کشف نشانگرهای زیستی سرطان، تشخیص زودهنگام 
ســرطان را در پی داشته که خود تاثیر بسزایی در کاهش 
مرگ و میر ناشــی از این بیماری خواهد داشــت. همچنین 
نظــارت بر روند درمانی، تشــخیص و به‌کارگیری درمان 
مناســب، ارزیابی وضعیت بیماری، ساخت دارو و تجویز 
داروی مناسب به کمک نشانگرهای زیستی قابل انجام است 
]2[. امروزه تشخیص نشانگرهای زیستی سرطان به کمک 
علم بیوانفورماتیک امکان‌پذیر اســت. این علم با استفاده از 
مجموعه داده عظیم و ابزارهای محاسباتی، امکان ذخیره، 

بازیابی، تجزیه و تحلیل داده را به وجود می‌آورد.
در بیوانفورماتیک، کشف نشانگرهای زیستی سرطان 
بیشــتر به‌عنوان یک مســئله انتخاب ویژگی مطرح است، 
بخصــوص زمانی که تمایز بیــن ویژگیها از اهمیت بالایی 
برخوردار اســت ]5[. انتخاب ویژگی بــه معنای یافتن یک 
زیرمجموعــه با حداقل اندازه ممکن از ویژگی‌ها اســت که 
برای هدف مورد نظر اطلاعات لازم و کافی را در بر داشته 
باشد. در مسئله تشخیص نشانگرهای زیستی نیز با حجم 
زیادی از ویژگی‌ها و نمونه‌ها روبرو هستیم. هدف انتخاب 
یک زیــر مجموعه حداقل از ویژگی‌هاســت که به نمونه‌ها 
بسیار نزدیک و کارآمد باشــند. این مجموعه در بردارنده 

2- DNA
3- RNA

ویژگی‌هایی خواهد بود که بیشترین تاثیر در تفکیک و تمایز 
نمونه‌ها از یکدیگر دارند.

الگوریتم‌هــای انتخاب ویژگی بســیار متنــوع بوده و 
بسیاری از آن‌ها در تشــخیص نشانگرهای زیستی مورد 
استفاده قرار گرفته است. این دسته از الگوریتم‌ها علاوه بر 
برگرداندن مجموعه‌ای از ویژگی‌ها به‌عنوان خروجی، کاهش 
ابعــاد داده، کاهش افزونگی و افزایش دقت را در پی دارند 
]6[. به کمک این الگوریتم‌ها، شناسایی و تایید نشانگرهای 
زیســتی در چند گام امکان‌پذیر اســت. ابتدا داده ژنومی و 
پروتئومی مورد نیاز جمع‌آوری شده و توسط پایگاه های 
داده سازماندهی می‌شود. همچنین داده غیرضروری حذف 
می‌شوند. مرحله دوم شامل انتخاب ویژگی‌ها و در بعضی 
موارد استفاده از روش‌های دسته‌بندی است. نشانگرهای 
زیســتی نامزد در مرحله بعد با ابزارهای مناســب اعتبار 

سنجی می‌شوند ]7[.

2- الگوریتم‌های انتخاب ویژگی 

الگوریتم‌های انتخاب ویژگی در یک دسته‌بندی کلی در 
دو دسته پالایه4 و بســته‌بند5 قرار می‌گیرند. الگوریتم‌های 
پالایه‌‍، براساس ویژگی ذاتی داده کار می‌کنند نه بر اساس 
دسته‌بندی. این دسته از الگوریتم‌ها معمولا ساده بوده و از 
پیچیدگی محاسباتی بالایی برخوردار نیستند. به همین دلیل 
سرعت اجرایی بالا و قابل قبولی دارند. امّا این الگوریتم‌ها 
از دقــت بالایی برخوردار نبوده و معمولا پایدار نیســتند. 
بدین معنا که در هر بار تکرار معمولا ویژگی‌های متفاوتی 
را برمی‌گرداننــد ]8[. از نمونه ایــن الگوریتم‌ها می‌توان به 
الگوریتــم رلیف اشــاره کرد که فاقد پایداری اســت و در 
تشــخیص نشانگرهای زیستی مورد اســتفاده قرار گرفته 
اســت ]9[. الگوریتم‌های بســته‌بند به جای استفاده از یک 
تابع معیار، از الگوریتم‌های یادگیری ماشــین برای امتیاز 
دهی به ویژگی‌ها استفاده می‌کنند که معمولا الگوریتم‌های 
دســته‌بندی هستند. الگوریتم‌های رَپرِ پیچیدگی محاسباتی 

4- Fitter
5- Wrapper
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بالایی داشــته و از ســرعت کافی برخوردار نیستند امّا به 
دلیل اســتفاده از الگوریتم‌هــای دســته‌بندی، روابط بین 
ویژگی‌ها در نظر گرفته می‌شود و الگوریتم‌ها، دقت بالایی 

دارند ]8[.
الگوریتم‌هــای انتخاب ویژگی متعددی در تشــخیص 
نشــانگرهای زیستی سرطان و همچنین تشخیص ژن‌های 
دسته‌بندی‌کننده ســرطان مورد استفاده قرار گرفته است. 
یکی از پرکاربردترین الگوریتم‌های اســتفاده شده در این 
حوزه، الگوریتم ماشــین بردار پشتیبان است که به‌عنوان 
الگوریتــم بســته‌بند مورد اســتفاده قرار گرفــت ]10[. به 
دلیل این‌که این الگوریتم یک الگوریتم دســته‌بندی بوده و 
محدودیت‌هایی به‌عنوان الگوریتم انتخاب ویژگی داشــت، 
گویُــن6 ترکیبی از این الگوریتــم و الگوریتم حذف ویژگی 
بازگشتی را در سال 2002 به نام الگوریتم )اس.وی.ام.-آر.

اف.ای(7 ارائه کرد ]11[. پس از آن الگوریتم ماشــین بردار 
پشــتیبان به‌عنوان یکی از بهترین الگوریتم‌های دسته‌بندی 
در کنار الگوریتم‌های انتخاب ویژگی مورد اســتفاده قرار 
گرفت و الگوریتم بسته‌بند ارائه شده توسط گوین به‌عنوان 

یک الگوریتم معیار برای دیگر الگوریتم‌ها شد ]12[. 
همفیــل8 و همکارنــش مقایســه جامــع و کاملــی از 
الگوریتم‌های بسته‌بند برای شناسایی نشانگرهای زیستی 
ارائه کردند. از الگوریتم‌های حذف ویژگی بازگشــتی )آر.

اف.ای.(، جنگل تصادفی9، اکســترا تــری10 و آنووا 11 برای 
انتخاب ویژگی استفاده شد و از الگوریتم‌های ماشین بردار 
پشــتیبان، جنگل تصادفی، درخت تصمیم و چند الگوریتم 
دیگر به‌عنوان الگوریتم‌های دسته‌بندی استفاده شد. تمامی 
ترکیبات ممکــن از این الگوریتم‌ها )یــک الگوریتم انتخاب 
ویژگی به همراه یک الگویتم دســته‌بندی( در این مقایســه 
با یکدیگر ســنجیده شــدند ]12[. این مقایسه بر روی دادۀ 
اطلس ژنوم ســرطان انجام شد که چندین نوع داده شامل 

6- Guyon
7- Support vector machines- Recursive Feature Elimination (SVM-RFE)
8- Hemphil
9- Random Forest
10- Extra tree
11- Anova

میکــروآر.ان.ای12، ام.آر.ان.ای13، پروتیئن و اس.ان.پی14و 
ســی.ان.وی15 )تغییــرات ژنومی در مقیاس بــزرگ( بود. 
مقایسه‌این محققان از این نظر حائز اهمیت بود که عملکرد 
و کارایــی تمامی الگوریتم‌ها بــر روی نوع داده مختلف با 
اندازه‌های مختلفی از نشانگرهای زیستی به تصویر کشیده 
شــد. در این مقایســه در نهایت الگوریتم اس.وی.ام.-آر.

اف.ای بهترین عملکرد را نشــان داد و عملکرد آن بر روی 
داده ژنومی بهتر از داده پروتئینی بود ]12[.

1.2. چالش انتخاب الگوریتم

 تعــداد زیادی الگوریتمهای انتخاب ویژگی وجود دارد 
که عموما بر روی انواع مختلف داده از نظر زیست‌شناسی، 
عملکرد متفاوتی دارند. بنابراین تصمیم‌گیری در این رابطه 
که کدام الگوریتم برای کدام مجموعه داده مناســب اســت 
و موفقیــت حداکثری دارد، آســان نیســت ]8[. علاوه بر 
ایــن به دلیل حجم رو به رشــد داده در این حوزه، انتخاب 
الگوریتم‌های ســریع از اولویت برخوردار اســت. امّا تنها 
الگوریتم‌های دسته پالایه با این حجم داده می‌توانند خروجی 
را در زمان قابل قبولی برگردانند. همان‌طور که بیان شــد 
ایــن الگوریتم‌ها دقت لازم را در تشــخیص نشــانگرهای 
زیســتی ســرطانی ندارند، در حالی که تشخیص نادرست 
نشانگرهای زیســتی می‌تواند مشکلات متعددی ایجاد کند 
]8[. به همین دلیل امروزه استفاده از الگوریتم‌های بسته‌بند 
به‌دلیل دقت بالا در تشخیص صحیح نشانگرهای زیستی، 
به ســرعت در حال افزایش است. امّا پیچیدگی محاسباتی 
این الگوریتم‌ها و زمانبر بودن آن‌ها باعث شــده که اجرای 

یک الگوریتم چندین روز به طول انجامد ]12[.
یکــی از اصلی‌تریــن راهکارها بــرای کاهش پیچیدگی 
محاســباتی الگوریتم‌ها، روش موازی‌سازی است. رویکرد 
موازی‌سازی الگوریتم‌ها به معنای افزایش تعداد پردازنده و 
تقســیم کار یا داده بر روی آن‌هاســت تا بار محاسباتی بر 
روی پردازنده‌ها تقسیم شده و زمان پاسخ کاهش یابد ]13[.
12- MicroRNA
13- mRNA
14- SNP
15- CNV



25

14
00

ار 
به

 / 
شی

یان
 را

وم
عل

3- معرفی الگوریتم اس.وی.ام-آر.اف.ای. 

الگوریتم اس.وی.ام-آر.اف.ای به‌عنوان یکی از بهترین 
الگوریتم‌های انتخاب ویژگی جهت تشــخیص نشانگرهای 
زیســتی مورد توجه بسیاری از پژوهشــگران این حوزه 
اســت. این الگوریتم یک الگوریتم پایدار است بدین معنا که 
در هر بار تکرار، خروجی الگوریتم ثابت است. همچنین این 
الگوریتم از دقت و صحت خوبی در تشخیص نشانگرهای 
زیستی برخوردار است و تنها به‌دلیل استفاده از الگوریتم 
ماشــین بردار پشتیبان، بســیار زمانبر است به‌طوری که 
اســتفاده از این الگوریتم را محــدود می‌کند. این الگوریتم 
بر روی داده ژنومی عملکرد بســیار خوبی از خود نشان 

می‌دهد ]12[.

1.3. دادۀ پژوهش 

 اطلــس ژنــوم ســرطان16 مجموعــه داده‌ای عظیم از 
تغییــرات ژنومــی در بیش از 33 نوع ســرطان اســت که 
مجموعه داده ارزشــمندی بــرای اســتفاده در ابزارهای 
محاسباتی می‌باشد. این مجموعه داده، با همکاری موسسه 
ملی سرطان و موسســه ملی تحقیقات ژنوم انسانی ایجاد 
گردید تا نقشــه‌ای جامع و چند بُعدی از تغییرات ژنومی را 
فراهم نماید. در ایــن مجموعه داده تغییرات ژنومی، توالی 
دی.ان.ای. و بیان ژن‌ها در یک تومور ســلولی نســبت به 
یک سلول سالم بررسی می‌شود. دادۀ حاصل از این نتایج، 
به‌صورت هزاران نمونه ادغام شــده و در دسترس عموم 

کاربران قرار می‌گیرد ]14[.
داده‌ای کــه در این پژوهش مورد اســتفاده قرار گرفته 
اســت شــامل داده بیان ژن مربوط به بیش از هزار بیمار 
مبتلا به ســرطان سینه اســت. این داده شامل بیان ژن‌ها، 
سوخت‌وساز و دادۀ کلینیکی است که مربوط به سال‌های 
2012 تــا 2015 اســت. با ادغــام این مجموعه هــا، تعداد 
نمونه‌ها نزدیک بــه 2000 بیمار بوده و تعداد ویژگی‌ها به 
1900 ویژگی می‌رســد. داده از نوع فایلِ اکســل است که 
سطرها را نمونه‌ها )بیماران( تشکیل داده و ستون‌ها شامل 

16- The Cancer Genome Atlas Program

ویژگی‌ها می‌باشــند. ستون اول جدول مربوط به وضعیت 
بیمار اســت که شــامل دو حالت زنده یا مرده است و در 
تحلیل، این ســتون نقش برچسب را برعهده خواهد داشت. 
در واقع در این داده‌ها به دنبال آن نشــانگرهای زیســتی 
هســتیم که بیشترین نقش را در زنده ماندن یا مردن بیمار 

ایفا می‌کنند.

2.3. الگوریتم ام. اس.وی.ام-آر.اف.ای

دوآن17 و همکارن در ســال 2005 پیاده‌ســازی دیگری 
از الگوریتــم اس.وی.ام-آر.اف.ای ارائه کردند که در آن به 
جای استفاده از یک ماشین بردار پشتیبان در هر مرحله، از 
چندین ماشین بردار پشتیبان استفاده شد و ویژگی‌ها توسط 
ماشــین‌های مختلف مورد ســنجش قرار گرفتند ]15[. این 
الگوریتم برای انتخاب ژن‌های موثر در دسته‌بندی سرطان 
مورد اســتفاده قرار گرفت که نســبت بــه الگوریتم اصلی 
ویژگی‌های بهتری را برمی‌گرداند و کیفیت دسته‌بندی ایجاد 
شده نیز بهتر است. به دلیل استفاده از چندین رده در مرحله 
دسته‌بندی، این الگوریتم اس.وی.ام-آر.اف.ای-چندگانه )ام.

اس.وی.ام-آر.اف.ای(18 نامیده شد ]15[.
روش الگوریتم ام.اس.وی.ام-آر.اف.ای به این صورت 
است که داده را از کاربر دریافت کرده و سپس با استفاده 
از روش کا-فلــد، زیرنمونه‌های مختلف از نمونه اصلی را 
ایجــاد می‌کند. تعداد ایــن زیرنمونه‌ها)فُلدها( با متغیر K و 
توســط کاربر معرفی می‌شــود. بنابراین اگر K=10 باشد، 
10 زیرنمونه خواهیم داشــت که انــدازه هر نمونه به داده 
اولیه بستگی دارد. در گام دوم ماشین‌های بردار پشتیبان 
)که تعداد آن‌ها توسط کاربر مشخص شده است( بر روی 
هر زیرنمونه آموزش داده می‌شــوند و ارزش هر ویژگی 
با اســتفاده از تمامی ماشــین‌ها تخمین زده می‌شود. هر 
ماشــین، بردار وزن مخصوص به خــود دارد و برای هر 

ویژگی مانند i، ارزش آن از فرمول زیر محاسبه می‌شود:

 در  و  شده  ادغام  نمونه  هزاران  صورتبه   ج،ینتا  نیا  از  حاصل  ةداد.  شودمی   یبررس  سالم  سلول  کی  به  نسبت   یسلول  تومور  کی   در  هاژن
 ]. 14[ گیردمی قرار کاربران عموم دسترس

.  است  نه یس   سرطان  به  مبتلا  مار یب  هزار  از  ش یب  به   مربوط  ژن   انیب   داده  شامل   است  گرفته  قرار  استفاده   مورد  پژوهش   نیا  در  که  ي ا داده
 ها،   مجموعه   نیا  ادغام  با.  است  2015  تا  2012  ي هاسال   به  مربوط  که   است  یک ینیکل  دادة  و  وسازسوخت  ،هاژن  انیب   شامل  داده  نیا

  ها نمونه  را  سطرها  که  است  لکسا  لِیفا  نوع  از  داده.  رسدمی  یژگیو  1900  به  هاویژگی  تعداد   و  بوده  ماریب  2000  به  ک ینزد  هانمونه  تعداد
 ا ی  زنده   حالت  دو  شامل  که  است  ماری ب   تی وضع  به  مربوط  جدول  اول  ستون.  باشندمی  هاویژگی   شامل  هاستون  و  داده  لیتشک)  مارانیب(

 م یهست  آن نشانگرهاي زیستی  دنبال  به  هاداده  نیا  در   واقع  در.  داشت  خواهد  برعهده  را  برچسب  نقش  ستون  نیا  ل،یتحل  در  و  است  مرده
 . کنندمی  فایا ماریب مردن ای ماندن زنده در را نقش نیشتریب که

 يا.اف.آر-ام.يو.اس. ام تمیالگور. 2.3
  نیماش  کیاستفاده از    ي ارائه کردند که در آن به جا  ي آر.اف.ا -.امي اس.و  تمیالگور  دیگري از  ي سازپیاده   2005و همکارن در سال    17دوآن

مختلف مورد سنجش قرار گرفتند    ي هاماشین توسط    هاویژگیاستفاده شد و    بانیبردار پشت  نی ماش  نیدر هر مرحله، از چند  بانیبردار پشت
 يها ویژگی   یاصل  تمیسرطان مورد استفاده قرار گرفت که نسبت به الگور  بندي دستهموثر در    ي هاژنانتخاب    ي برا  تمیالگور  نی]. ا15[

  تمیالگور  نیا  ،بندي دستهدر مرحله   رده  نیاستفاده از چند  لی. به دلاست  ترهب  زیشده ن  جادیا  بندي دسته   تیفیو ک  گرداندیرا برم  ي بهتر
 ]. 15شد [  دهی نام 18)ي آر.اف.ا -.امي (ام.اس.و گانهچند-ي آر.اف.ا- .امي اس.و

 يهازیرنمونه  ،فلد-کا  کرده و سپس با استفاده از روش  یافتصورت است که داده را از کاربر در  ینبه ا  ي آر.اف.ا- .امي اس.وام.  یتمروش الگور
باشد،   K=10اگر    ین. بنابراشودمی  یو توسط کاربر معرف  K  یربا متغ  (فلُدها)هازیرنمونه  ین. تعداد اکندمی  یجاد را ا  اصلی  مختلف از نمونه

توسط    هان(که تعداد آ  یبانبردار پشت  ي هاماشین دارد. در گام دوم    یبستگ   یهداشت که اندازه هر نمونه به داده اول  یمخواه  زیرنمونه  10
 .شودمی زده    ینتخم  هاماشین   یبا استفاده از تمام  یژگیو ارزش هر و  شوندمیآموزش داده    زیرنمونههر    ي کاربر مشخص شده است) بر رو

 : شودمی محاسبه  یر، ارزش آن از فرمول زiمانند  یژگیهر و ي بردار وزن مخصوص به خود دارد و برا   ین،هر ماش

𝑖𝑖𝑖𝑖  ارزش =
 میانگین  ارزش  هاي  بهدست  آمده  از  ماشین  ها 

انحراف معیار 
 

قرار   R یستبه همراه مقدار ارزش آن در ل یژگیو ینا ین . همچنشودمی حذف ارزش را داشته باشد، ینکه کمتر یژگیدر گام سوم، آن و
.  یرندقرار گ  R  یست آمده و در ل  دستبهها  ، ارزش آنهاویژگی  یتمام  ي که برا   یتا زمان   شوند می . گام دوم و سوم مرتبا تکرار  شوند میداده  

 يخطا   یتم، الگور  ینا  همچنین   ].15[   شوند می برگردانده    یخروج  عنوانبهارزش    ینبا بالاتر  یژگیو  5  ی، روند بازگشت  ین ا  یانپس از پا
 یی سنجش کارا  ي خطا برا  ین. اکندمی، برآورد  اندکرده کسب    یشتري که ارزش ب  ییهایژگیاز و  ي تعداد  ي را برا  زیرنمونهحاصل از هر  

 . آیدمی  دستبهمختلف  ي هانمونه یرز ي رو یبانبردار پشت ي هاماشین  ي خطاها یتمام یانگین. برآورد خطا از مشودمی انجام  بندي دسته
 يبه جا  توانیباشد، در هر تکرار م  یاد ز  یاربس  یهاول  يهاویژگیکه تعداد    یدرصورت  ي آر.اف.ا -.امي اس.و  یتممانند الگور  یتمالگور  یندر ا 
 دلیلبه است    ترینهپرهز  ي آر.اف.ا-.امي اس.و  یتمبا الگور  یسهدر مقا  ي آر.اف.ا -.امي ام.اس.و  یتم را حذف کرد. الگور  یژگیچند و  یژگی،و  یک
  ینههز  ینکه ا  دهدمیدو نشان    نای  مقایسه  امّا.  کندی استفاده م  یبانبردار پشت  ینماش  یناز چند  ینماش  یکاستفاده از    ي جا  هب  کهاین

  ها الگوریتم  یداري پا  یشافزا   ي هاراهاز    یکی  ین،منجر خواهد شد. علاوه بر ا  یشتربا دقت ب   بندي دسته بهتر و    ي هاویژگیبه انتخاب    یتدر نها
  یتم الگور  ینروش در ا  ین نمونه که ا  یکانجام شود و نه فقط    هانمونهمختلف از    ي ها  یرمجموعهز  ي انتخاب بر رو   لاست که عم   ینا

 ها ویژگی  ینروده بزرگ و خون انجام شد که بهتر یه،ر ینه،سرطان س  ةمجموعه داد ي بر رو یتمهر دو الگور ].15شده است [ ي سازپیاده 
آمد. و تنها    دستبه   ي آر.اف.ا -.امي ام. اس.و  یتم)، روده و خون با استفاده از الگورباشدمینوع    ینما از ا  ی( داده پژوهش  ینهسرطان س   ي برا

ذکر شده    یحات]. بنابر توض15بود [  یشترب  ي آر.اف.ا-.امي از ام. اس.و  ي آر.اف.ا-.امي شده توسط اس.و  یجادا  ردةدر سرطان روده دقت  
  یچیدهداشتن محاسبات پ   یل به دل  یو از طرف نشانگرهاي زیستی    یصبالا در تشخ  ییدقت و کارا  یلبه دل  ي آر.اف.ا-.امي ام. اس.و  یتمالگور

 . شددر نظر گرفته  ي سازموازي مورد نظر جهت   یتم الگور عنوانبه

 

17 Duan 
18 MSVM-RFE: Multiple SVM-RFE 

17- Duan
18- MSVM-RFE: Multiple SVM-RFE
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در گام ســوم، آن ویژگی که کمترین ارزش را داشــته 
باشد،حذف می‌شــود. همچنین این ویژگی به همراه مقدار 
ارزش آن در لیست R قرار داده می‌شوند. گام دوم و سوم 
مرتبا تکرار می‌شــوند تا زمانی که برای تمامی ویژگی‌ها، 
ارزش آن‌ها به‌دســت آمده و در لیست R قرار گیرند. پس 
از پایــان این روند بازگشــتی، 5 ویژگی با بالاترین ارزش 
به‌عنوان خروجی برگردانده می‌شــوند ]15[. همچنین این 
الگوریتم، خطای حاصــل از هر زیرنمونه را برای تعدادی 
از ویژگی‌هایی که ارزش بیشــتری کسب کرده‌اند، برآورد 
می‌کند. این خطا برای ســنجش کارایی دســته‌بندی انجام 
می‌شود. برآورد خطا از میانگین تمامی خطاهای ماشین‌های 
بردار پشتیبان روی زیرنمونه‌های مختلف به‌دست می‌آید.

در این الگوریتم مانند الگوریتــم اس.وی.ام-آر.اف.ای 
درصورتی که تعداد ویژگی‌های اولیه بســیار زیاد باشد، 
در هــر تکرار می‌توان به جــای یک ویژگی، چند ویژگی را 
حــذف کرد. الگوریتم ام.اس.وی.ام-آر.اف.ای در مقایســه 
با الگوریتم اس.وی.ام-آر.اف.ای پرهزینه‌تر اســت به‌دلیل 
این‌که به جای اســتفاده از یک ماشــین از چندین ماشــین 
بردار پشــتیبان اســتفاده می‌کند. امّا مقایسه این دو نشان 
می‌دهد که این هزینه در نهایت به انتخاب ویژگی‌های بهتر 
و دسته‌بندی با دقت بیشتر منجر خواهد شد. علاوه بر این، 
یکــی از راه‌های افزایش پایداری الگوریتم‌ها این اســت که 
عمل انتخاب بر روی زیرمجموعه های مختلف از نمونه‌ها 
انجام شــود و نــه فقط یک نمونــه که ایــن روش در این 
الگوریتم پیاده‌سازی شده اســت ]15[. هر دو الگوریتم بر 

روی مجموعه دادۀ سرطان سینه، ریه، روده بزرگ و خون 
انجام شــد که بهترین ویژگی‌ها برای سرطان سینه ) داده 
پژوهشی ما از این نوع می‌باشد(، روده و خون با استفاده 
از الگوریتم ام. اس.وی.ام-آر.اف.ای به‌دست آمد. و تنها در 
ســرطان روده دقت ردۀ ایجاد شده توسط اس.وی.ام-آر.

اف.ای از ام. اس.وی.ام-آر.اف.ای بیشــتر بود ]15[. بنابر 
توضیحات ذکر شده الگوریتم ام. اس.وی.ام-آر.اف.ای به 
دلیل دقت و کارایی بالا در تشخیص نشانگرهای زیستی و 
از طرفی به دلیل داشتن محاسبات پیچیده به‌عنوان الگوریتم 

مورد نظر جهت موازی‌سازی در نظر گرفته شد.

3.3 تاثیر متغیرهای مختلف بر زمان اجرای الگوریتم

در این الگوریتم اگر حجم داده اولیه را n در نظر بگیریم، 
با افزایــش حجــم داده، و ثابت بودن تعــداد زیرنمونه‌ها 
)فُلدها(، اندازه هر زیرنمونه نیز افزایش می‌یابد. برای مثال 
اگر حجم داده اولیه600 باشــد و تعــداد زیرنمونه‌ها را 4 
در نظر بگیریم، انــدازه هر زیرنمونه150 خواهد بود و در 
صورتی که حجم داده اولیــه را دو برابر کنیم و به 1200 
افزایش یابد، اندازه هر زیرنمونه به 300 افزایش پیدا می‌کند. 
افزایش حجــم داده در افزایش زمان اجرای الگوریتم نقش 
اساســی دارد. این مســئله در نمودار 1 به تصویر کشیده 
شده اســت. در این مقایســه که بر روی یک سیستم با 8 
گیگابایت حافظه انجام گرفته، تعداد فلدها ثابت و برابر با 4 
در نظر گرفته اســت. در این نمودار با دو برابر کردن داده 
اولیه که منجر به دو برابر شدن اندازه زیرنمونه‌ها می‌شود، 

زمان اجرای الگوریتم چندین برابر شده است.
شایان ذکر اســت که در این مقایسه منظور از افزایش 
داده اولیه، افزایش نمونه‌ها و ویژگی‌ها متناسب با یکدیگر 
می‌باشــد امّا این نمونه‌ها هســتند که بیشترین نقش را در 
افزایــش زمان اجرا ایفا می‌کنند. افزایــش تعداد ویژگی‌ها، 
تاثیر بســیار کمتــری در افزایش زمان اجــرای الگوریتم 
خواهد داشــت به این دلیل که در ایــن الگوریتم زمانی که 
تعداد ویژگی‌ها زیاد باشد در هر بار تکرار الگوریتم، تعداد 
ویژگی‌ها نصف شده تا به کمتر از 100 ویژگی برسند]15[. 

نمودار 1: تاثیر حجم داده ورودی بر زمان اجرا
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بنابراین تعداد ویژگی‌ها ســریعاً کاهــش یافته و نمی‌تواند 
تاثیر چندانی در ســرعت الگوریتم داشــته باشــند. برای 
واضح‌تر شدن موضوع، در یک آزمایش، تعداد نمونه‌ها را 
500 در نظر گرفته و زمان اجرای الگوریتم را در حالتی که 
تعداد ویژگی‌ها برابر با 500 و 1000 بود مقایســه کردیم. 
در نمودار 2، رنگ سبز بیانگر میزان افزایش زمان اجرا در 
این حالت اســت. همان‌طور که مشاهده می‌شود با افزایش 
تعــداد ویژگی‌ها از 500 به 100 زمان اجرا دو برابر شــده 
اســت. حال آنکه اگر حجم نمونه را نیــز به 1000 افزایش 
دهیــم، زمــان اجرای الگوریتم تقریبا هشــت برابر شــده 
است)نمودار آبی رنگ(. بنابراین افزایش حجم نمونه، زمان 

اجرای الگوریتم را به شدت افزایش می‌دهد.
الگوریتــم ام. اس.وی.ام-آر.اف.ای بــه دلیل این‌که از 
الگوریتم‌های دســته‌بندی استفاده می‌کند، دارای پیچیدگی 
محاسباتی بالایی است. از طرفی به دلیلی استفاده از چندین 
ماشین بردار پشتیبان در هر مرحله، پیچیدگی آن افزایش 
یافته است. در این الگوریتم در صورتی که در تابع کا-فلد 
تعداد متغیر k را مثلا 10 بگیریم، بدین معناســت که برنامه 
باید از داده اولیه بر اســاس نمونه‌هــا )و نه ویژگی‌ها( 10 
زیرنمونه ایجاد کند. تعداد اعضای هر نمونه از تقسیم تعداد 
ســتون‌های داده اولیه بر متغیر k به‌دســت می‌آید. تعداد 
ماشین‌های بردار پشتیبان نیز توسط کاربر تعیین می‌شود. 
اگر این تعداد را برابر با متغیر t در نظر بگیریم، در صورتی 
که t=1 باشــد، الگوریتم اس.وی.ام-آر.اف.ای اجرا خواهد 
شد چون تنها یک ماشــین بردار پشتیبان داریم و اگر این 

تعداد بیشتر از یک باشد، الگوریتم ام. اس.وی.ام-آر.اف.ای 
اجرا می‌شود. هر چه این عدد بزرگ‌تر باشد، دقت افزایش 
خواهد یافت امّا به مــوازات آن پیچیدگی نیز افزایش قابل 
توجهی خواهد داشــت. با وجود k زیرنمونه و t ماشــین 
بردار پشــتیبان برای هر نمونه، در هــر تکرار از الگوریتم 

تعداد k*t ماشین بردار پشتیبان اجرا خواهد شد]15[.
تاثیر افزایش تعداد زیرنمونه‌ها بر زمان اجرا، در نمودار 
3 به تصویر کشــیده شده است. حجم داده در این بررسی 
شــامل 500 نمونه و 600 ویژگی اســت. همان‌طور که در 
نمودار مشاهده می‌شــود، با افزایش تعداد زیرنمونه‌ها، به 
دلیل این‌که در هر بار اجرا، تعداد ماشــین بردار پشــتیبان 
بیشتری ایجاد و در حال اجرا می‌باشند، پیچیدگی الگوریتم 
افزایــش یافته و زمان اجرا افزایــش قابل ملاحظه‌ای دارد. 
همان‌طــور که مشــاهده می‌شــود، افزایش دقــت، هزینه 

محاسباتی زیادی در پی خواهد داشت.

4.3. روش موازی‌سازی

بستر نرم‌افزاری مورد استفاده در این پژوهش نرم‌افزار 
آر19 اســت. نرم‌افزار آر یک زبان و محیط برنامه‌نویســی 
است که محاسبات آماری )از جمله دسته‌بندی، خوشه‌بندی 
و ...( و گرافیکــی را فراهم می‌کند. الگوریتم ام. اس.وی.ام-

آر.اف.ای توســط جان کُلبی20 در ســال 2011 در زبان آر 
پیاده‌ســازی شده اســت ]16[. علاوه بر این کتابخانه‌های 
مختلفی برای موازی‌ســازی در این زبــان وجود دارد که 
مهمتریــن آن کتابخانه آر.ام.پی.آی21 اســت. این کتابخانه 

19- R
20- John Colby
21- Rmpi

نمودار 3: تاثیر تعداد زیرنمونه‌ها بر زمان اجرانمودار 2: تاثیر افزایش تعداد ویژگی‌ها بر زمان اجرا
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امکان اســتفاده از فناوری موازی‌ســازی ام.پی.آی را در 
محیط آر فراهم می سازد ]17[. 

در طراحــی این الگوریتم، به نوعی تقســیم داده انجام 
شده است. در گام اول الگوریتم تابع کا-فلد داده را تقسیم 
کرده و زیرنمونه‌های مختلف ایجاد می‌کند. بنابراین نیازی 
نیست که ما از ابتدا داده را تقسیم کنیم. زیرنمونه‌های ایجاد 
شده توسط کا-فلد می‌توانند بین پردازنده‌ها تقسیم شوند 
و ســپس مراحل دیگر الگوریتم توسط هر فرآیند به اجرا 
درآیــد. در واقع با این عمل یکــی از اصلی‌ترین متغیرهای 
تاثیرگذار در زمان اجــرا یعنی حجم زیرنمونه‌ها، بر روی 

پردازنده‌های مختلف تقسیم می‌شود.
تعداد زیرنمونه‌ها در حالت موازی بهتر است بر اساس 
تعداد فرآیندها تنطیم شــود. زیــرا در این حالت تعادل بار 
بهتری خواهیم داشــت. اگر رایانه‌ای که در اختیار داریم از 
4 پردازندۀ همزمان استفاده کند، بنابراین تعداد زیرنمونه‌ها 
مضربــی از 4 خواهد بود. اگر در نهایت 8 زیرمجموعه در 
اختیار داشــته باشــیم به هر فرآیند، دو زیرنمونه خواهد 
رســید. در صورتی که تعداد ماشین بردار پشتیبان را 10 
در نظر بگیریم هر فرآیند در هر بار تکرار، 20 ماشــینِ در 
حال اجرا دارد. اگر تعداد زیرنمونه‌ها را با متغیر k نشــان 
دهیم و تعداد ماشین بردار پشتیبان را با متغیر t، تعداد کل 
ماشین‌های بردار پشتیبان در هر لحظه از زمان اجرا، برابر 

با t*k خواهد بود: 

با  ین بد  یریم،بگ   10را مثلا      k  یرفلد تعداد متغ-در تابع کا اول  یدمعناست که برنامه    10)  هاویژگی(و نه    هانمونه بر اساس    یهاز داده 
بردار    ي هاماشین . تعداد  آیدمی   دستبه   k  یربر متغ   یهاول  هداد  ي هاستونتعداد    یمهر نمونه از تقس  ي کند. تعداد اعضا  یجادا  یرنمونهز

-.ام ي اس.و  یتمباشد، الگور  t=1که    یدر صورت  یریم،در نظر بگ  t  یرتعداد را برابر با متغ  ین. اگر اشودمی  یینتع  کاربرتوسط    یزن  یبانپشت
 يآر.اف.ا -.امي ام. اس.و  یتمباشد، الگور  یک از    یشترتعداد ب   ینو اگر ا  یمدار  یبانبردار پشت  ینماش  یکاجرا خواهد شد چون تنها    ي ر.اف.اآ

خواهد داشت.    یقابل توجه  یشافزا  یزن   یچیدگیبه موازات آن پ  امّا  یافتخواهد    یشباشد، دقت افزا  تربزرگن عدد  ی. هر چه اشودمیاجرا  
نمونه  یبانبردار پشت  ینماش   tو    زیرنمونه  kبا وجود   الگور  ،براي هر  از  اجرا خواهد   یبانبردار پشت  ینماش  k*t  تعداد  یتمدر هر تکرار 

 . ]15[شد
 600نمونه و    500به تصویر کشیده شده است. حجم داده در این بررسی شامل    3نمودار  بر زمان اجرا، در    هانمونهتاثیر افزایش تعداد زیر

بردار ، تعداد ماشین  در هر بار اجرا  کهاین ، به دلیل  هانمونه، با افزایش تعداد زیرشودمی که در نمودار مشاهده    طورهمانویژگی است.  
 طورهماناي دارد.  هظباشند، پیچیدگی الگوریتم افزایش یافته و زمان اجرا افزایش قابل ملاحپشتیبان بیشتري ایجاد و در حال اجرا می 

 افزایش دقت، هزینه محاسباتی زیادي در پی خواهد داشت.، شودمی که مشاهده 

 
 بر زمان اجرا  هانمونه تاثیر تعداد زیر :3نمودار 

 ي سازموازي. روش 4.3
(از    ي رماآاست که محاسبات    نویسیبرنامه   یطزبان و مح  یکآر    افزارنرم است.    19افزار آرپژوهش نرم   ینمورد استفاده در ا  ي افزار نرم بستر  
در    2011در سال    20ی توسط جان کلُب  ي آر.اف.ا-.اميام. اس.و  یتم. الگورکندمی را فراهم    یکیو ...) و گراف  ي بندخوشه  ،بندي دستهجمله  

آر   [   ي سازپیاده زبان  است  ا16شده  بر  ا  ي سازموازي   ي برا  ی مختلف  ي هاکتابخانه   ین]. علاوه  مهمتر  یندر  دارد که  آن   ین زبان وجود 
   ].17سازد [ یآر فراهم م یطرا در مح ي .آی ام.پ ي سازموازي  ي کتابخانه امکان استفاده از فناور یناست. ا 21ي .آی کتابخانه آر.ام.پ

 يها زیرنمونهکرده و    یمفلد داده را تقس-تابع کا  یتمداده انجام شده است. در گام اول الگور  یمتقس  ی به نوع   یتم،الگور  ینا  یدر طراح
  ین ب   توانندی فلد م-شده توسط کا   یجادا  ي هازیرنمونه.  یم کن  یمکه ما از ابتدا داده را تقس  یست ن  یازي ن   ین. بنابراکند می  یجادمختلف ا
ین متغیرهاي تراصلی در واقع با این عمل یکی از. یدبه اجرا درآ  یندتوسط هر فرآ یتمالگور یگرشوند و سپس مراحل د یمتقس هاپردازنده

 . شودمی ي مختلف تقسیم هاپردازنده، بر روي هانمونهیعنی حجم زیر  تاثیرگذار در زمان اجرا
اگر   زیرا در این حالت تعادل بار بهتري خواهیم داشت.  شود.  یمتنط  یندهابر اساس تعداد فرآهتر است  ب  ي در حالت مواز  هانمونهیرز   تعداد

بنابرا  ندةپرداز  4از    یمدار  یارکه در اخت  اي یانهرا  8  یتخواهد بود. اگر در نها  4از    یمضرب  هازیرنمونهتعداد    ینهمزمان استفاده کند، 
در نظر   10را    یبانبردار پشت  ین که تعداد ماش  ی. در صورتید خواهد رس  زیرنمونهدو    یند، به هر فرآ  یمداشته باش   یاردر اخت  یرمجموعهز

نشان دهیم و تعداد ماشین بردار   kرا با متغیر    هازیرنمونهتعداد  اگر    اجرا دارد.  در حال  ینِماش  20در هر بار تکرار،    یندهر فرآ  یریمبگ
 :  خواهد بود t*k برابر با، پشتیبان در هر لحظه از زمان اجراي بردار هاماشین تعداد کل  ،tپشتیبان را با متغیر 

𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁𝑁 𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆 = 𝑡𝑡𝑡𝑡 ∗ 𝑘𝑘𝑘𝑘 
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تعداد زیرنمونه ها

این قســمت از الگوریتــم یکی از عوامــل تعیین کننده 
در مرتبــه زمانی الگوریتم خواهد بــود. این عمل به تعداد 
ویژگی‌ها، تکرار می‌شــود. بنابراین اگر تعداد ویژگی‌ها را 
m و حجــم داده اولیــه را n در نظر بگیریــم مرتبه زمانی 
الگوریتم در حالت ترتیبی به‌صورت زیر محاسبه می‌شود:

الگوریتم   از  الگوریتم خواهد بود.  یکی از عواملاین قسمت  . شودمی تکرار    ،هاویژگیاین عمل به تعداد   تعیین کننده در مرتبه زمانی 
زیر محاسبه    صورتبه مرتبه زمانی الگوریتم در حالت ترتیبی   در نظر بگیریم  nو حجم داده اولیه را    mرا    هاویژگیبنابراین اگر تعداد  

 :شودمی 

(�(𝑡𝑡𝑡𝑡 ∗ 𝑘𝑘𝑘𝑘)) ∗ 𝑛𝑛𝑛𝑛 = 𝑂𝑂𝑂𝑂((𝑁𝑁𝑁𝑁 ∗ 𝑡𝑡𝑡𝑡 ∗ 𝑘𝑘𝑘𝑘) ∗ 𝑛𝑛𝑛𝑛)
𝑚𝑚𝑚𝑚

𝑖𝑖𝑖𝑖=0

 

در بخش قبل   .شودمی ان نیز بر روي فرآیندها تقسیم  بي بردار پشتیهاماشین عملا تعداد    (p)  هاپردازندها تقسیم تعداد فلدها به تعداد  ب
ي بردار پشتیبان نیز یکی دیگر از متغیرهاي تاثیرگذار در زمان اجرا  هاماشین و همچنین تعداد    هانمونهمشاهده کردیم که تعداد زیر

هاي پشتیبان ایجاد شده در اگر تعداد ماشین  . شوندمی تقسیم    هاپردازنده بر روي   نیز  هاماشین   تعداد ي عملاسازموازي هستند که با  
 زیر در نظر بگیریم:  صورتبهمرحله بازگشتی را 

(𝑡𝑡𝑡𝑡 ∗ 𝑘𝑘𝑘𝑘) 
 :خواهد بود یرز صورتبه  یدر قسمت بازگشتدر حالت موازي  یتمالگور یمرتبه زمان ،(n)با در نظر گرفتن حجم نمونه اولیه  بنابراین 

[�(
𝑡𝑡𝑡𝑡 ∗ 𝑘𝑘𝑘𝑘
𝑝𝑝𝑝𝑝

𝑚𝑚𝑚𝑚

𝑖𝑖𝑖𝑖=0

)] ∗
𝑛𝑛𝑛𝑛
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= 𝑂𝑂𝑂𝑂 ��𝑁𝑁𝑁𝑁 ∗
𝑡𝑡𝑡𝑡 ∗ 𝑘𝑘𝑘𝑘
𝑝𝑝𝑝𝑝
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ي هاماشین ، در این صورت در حالت موازي، در هر لحظه، تعداد  k=pباشد یعنی    هانمونهبرابر با تعداد زیر  هاپردازندهدر صورتی که تعداد  

در محاسبه زمان اجرا نقش خواهند داشت.  تنها به ازاي یک زیرنمونه در هاماشین خواهد بود یعنی  tهمان  در حال اجرا، بردار پشتیبانِ
 :شودمی زیر محاسبه  صورتبهمرتبه زمانی الگوریتم  التاین ح

𝑂𝑂𝑂𝑂 �(𝑁𝑁𝑁𝑁 ∗ 𝑡𝑡𝑡𝑡) ∗ (
𝑛𝑛𝑛𝑛
𝑝𝑝𝑝𝑝

)� 

و   هاماشین   ي پس از اجرا   .یردها قرار گآن  یاردر اخت  هاویژگیتا    شودمیفرستاده    یندهابه تمام فرآ   ی، داده اصلهازیرنمونه  یعپس از توز 
 .  شودمی آوري جمع یاصل یندتوسط فرآ یندهر فرآ یو خروج یابندیم یانپا ي مواز ي هاپردازش یند،توسط هر فرآ هاویژگی یابیارز

نیز به همین    باشدمی  بندي طبقههمچنین بخش بعدي الگوریتم که مربوط به تخمین خطاي    شده است.  یمترس  1در شکل    یتمروال الگور
و همچنین انتخاب ویژگی از اهمیت بالایی برخوردار است.    بندي طبقه در یک الگوریتم    بندي طبقه موازي شده است. تخمین خطاي    روش

کننده را بررسی کنیم. در   بندي طبقهیم عملکرد  توانمی کننده اطلاعی نداشته باشیم نبندي طبقه اگر از میزان خطاي ایجاد شده توسط  
ي ویژگی برتر، سپس  . یعنی ابتدا خطا به ازاشودی مویژگی با امتیاز بالاتر محاسبه    4به ازاي هر فلد براي    بندي طبقه این الگوریتم، خطاي  

ي مختلف را هانمونهیم زیرتوانمی بنابراین با این خطا    .شودمی ، سه ویژگی برتر و در نهایت هر چهار ویژگی برتر محاسبه  دو ویژگی برتر
در  شوند میموازي اجرا    صورتبه ي که  هابخش   ایجاد کرده است.   بندي طبقه مورد سنجش قرار دهیم که کدام نمونه کمترین خطا را در  

 صورت به   نیز  بندي طبقهداشتن چهار پردازنده، عمل تخمین خطاي    دلیلبه ي ما  سازپیاده در  .  اندشده تصویر با رنگ نارنجی مشخص  
به این صورت که هر فلد به یک پردازنده اختصاص یافته و تخمین خطا به ازاي هرتعداد ویژگی محاسبه شده و   .شودمی موازي انجام  

   .شودمی ها تقسیم آل به تعداد پردازنده نیز در حالت ایده ش از الگوریتم. بنابراین بار محاسباتی این بخ شودمی برگردانده 
 

 ارزیابی نتایج عملی  .4
 ي رو   بر  یاصل  حافظه  تیبا  گایگ  هشت  با  و  همزمان  پردازش   4  انجام  تیقابل  با  ي اانهیرا  ي رو  بر  ي شنهادیپ  ي مواز  تمی الگور  ي سازپیاده 

 و   است   شده  دهیسنج  یبیترت  حالت  با  اسیق  در  ي مواز  یطراح  صحت  ابتدا.  است   گرفته  انجام)  تی ب  64(  هشت  ندوزیو  عامل   ستم یس
 . است گرفته قرار یابیارز مورد پاسخ زمان  در ي سازموازي   ریتاث سپس

 

با تقســیم تعداد فلدهــا به تعــداد پردازنده‌ها )p( عملا 
تعداد ماشــین‌های بردار پشــتیبان نیز بر روی فرآیندها 
تقسیم می‌شــود. در بخش قبل مشــاهده کردیم که تعداد 

زیرنمونه‌ها و همچنین تعداد ماشین‌های بردار پشتیبان نیز 
یکی دیگر از متغیرهای تاثیرگذار در زمان اجرا هستند که با 
موازی‌سازی عملا تعداد ماشین‌ها نیز بر روی پردازنده‌ها 
تقســیم می‌شوند. اگر تعداد ماشینهای پشتیبان ایجاد شده 

در مرحله بازگشتی را به‌صورت زیر در نظر بگیریم:

الگوریتم   از  . شودمی تکرار    ،هاویژگیاین عمل به تعداد   تعیین کننده در مرتبه زمانی الگوریتم خواهد بود.  یکی از عواملاین قسمت 
زیر محاسبه    صورتبه مرتبه زمانی الگوریتم در حالت ترتیبی   در نظر بگیریم  nو حجم داده اولیه را    mرا    هاویژگیبنابراین اگر تعداد  

 :شودمی 

(�(𝑡𝑡𝑡𝑡 ∗ 𝑘𝑘𝑘𝑘)) ∗ 𝑛𝑛𝑛𝑛 = 𝑂𝑂𝑂𝑂((𝑁𝑁𝑁𝑁 ∗ 𝑡𝑡𝑡𝑡 ∗ 𝑘𝑘𝑘𝑘) ∗ 𝑛𝑛𝑛𝑛)
𝑚𝑚𝑚𝑚

𝑖𝑖𝑖𝑖=0

 

در بخش قبل   .شودمی ان نیز بر روي فرآیندها تقسیم  بي بردار پشتیهاماشین عملا تعداد    (p)  هاپردازندها تقسیم تعداد فلدها به تعداد  ب
ي بردار پشتیبان نیز یکی دیگر از متغیرهاي تاثیرگذار در زمان اجرا  هاماشین و همچنین تعداد    هانمونهمشاهده کردیم که تعداد زیر

هاي پشتیبان ایجاد شده در اگر تعداد ماشین  . شوندمی تقسیم    هاپردازنده بر روي   نیز  هاماشین   تعداد ي عملاسازموازي هستند که با  
 زیر در نظر بگیریم:  صورتبهمرحله بازگشتی را 

(𝑡𝑡𝑡𝑡 ∗ 𝑘𝑘𝑘𝑘) 
 :خواهد بود یرز صورتبه  یدر قسمت بازگشتدر حالت موازي  یتمالگور یمرتبه زمان ،(n)با در نظر گرفتن حجم نمونه اولیه  بنابراین 
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ي هاماشین ، در این صورت در حالت موازي، در هر لحظه، تعداد  k=pباشد یعنی    هانمونهبرابر با تعداد زیر  هاپردازندهدر صورتی که تعداد  

در محاسبه زمان اجرا نقش خواهند داشت.  تنها به ازاي یک زیرنمونه در هاماشین خواهد بود یعنی  tهمان  در حال اجرا، بردار پشتیبانِ
 :شودمی زیر محاسبه  صورتبهمرتبه زمانی الگوریتم  التاین ح

𝑂𝑂𝑂𝑂 �(𝑁𝑁𝑁𝑁 ∗ 𝑡𝑡𝑡𝑡) ∗ (
𝑛𝑛𝑛𝑛
𝑝𝑝𝑝𝑝

)� 

و   هاماشین   ي پس از اجرا   .یردها قرار گآن  یاردر اخت  هاویژگیتا    شودمیفرستاده    یندهابه تمام فرآ   ی، داده اصلهازیرنمونه  یعپس از توز 
 .  شودمی آوري جمع یاصل یندتوسط فرآ یندهر فرآ یو خروج یابندیم یانپا ي مواز ي هاپردازش یند،توسط هر فرآ هاویژگی یابیارز

نیز به همین    باشدمی  بندي طبقههمچنین بخش بعدي الگوریتم که مربوط به تخمین خطاي    شده است.  یمترس  1در شکل    یتمروال الگور
و همچنین انتخاب ویژگی از اهمیت بالایی برخوردار است.    بندي طبقه در یک الگوریتم    بندي طبقه موازي شده است. تخمین خطاي    روش

کننده را بررسی کنیم. در   بندي طبقهیم عملکرد  توانمی کننده اطلاعی نداشته باشیم نبندي طبقه اگر از میزان خطاي ایجاد شده توسط  
ي ویژگی برتر، سپس  . یعنی ابتدا خطا به ازاشودی مویژگی با امتیاز بالاتر محاسبه    4به ازاي هر فلد براي    بندي طبقه این الگوریتم، خطاي  

ي مختلف را هانمونهیم زیرتوانمی بنابراین با این خطا    .شودمی ، سه ویژگی برتر و در نهایت هر چهار ویژگی برتر محاسبه  دو ویژگی برتر
در  شوند میموازي اجرا    صورتبه ي که  هابخش   ایجاد کرده است.   بندي طبقه مورد سنجش قرار دهیم که کدام نمونه کمترین خطا را در  

 صورت به   نیز  بندي طبقهداشتن چهار پردازنده، عمل تخمین خطاي    دلیلبه ي ما  سازپیاده در  .  اندشده تصویر با رنگ نارنجی مشخص  
به این صورت که هر فلد به یک پردازنده اختصاص یافته و تخمین خطا به ازاي هرتعداد ویژگی محاسبه شده و   .شودمی موازي انجام  

   .شودمی ها تقسیم آل به تعداد پردازنده نیز در حالت ایده ش از الگوریتم. بنابراین بار محاسباتی این بخ شودمی برگردانده 
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 و   است   شده  دهیسنج  یبیترت  حالت  با  اسیق  در  ي مواز  یطراح  صحت  ابتدا.  است   گرفته  انجام)  تی ب  64(  هشت  ندوزیو  عامل   ستم یس
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زیر محاسبه    صورتبه مرتبه زمانی الگوریتم در حالت ترتیبی   در نظر بگیریم  nو حجم داده اولیه را    mرا    هاویژگیبنابراین اگر تعداد  
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در صورتــی که تعــداد پردازنده‌هــا برابر بــا تعداد 
زیرنمونه‌ها باشــد یعنــی k=p، در این صــورت در حالت 
موازی، در هر لحظه، تعداد ماشــین‌های بردار پشتیبانِ در 
حال اجرا، همان t خواهد بود یعنی ماشــین‌ها تنها به ازای 
یک زیرنمونه در محاســبه زمان اجرا نقش خواهند داشت. 
در این حالت مرتبه زمانی الگوریتم به‌صورت زیر محاسبه 

می‌شود:

الگوریتم   از  . شودمی تکرار    ،هاویژگیاین عمل به تعداد   تعیین کننده در مرتبه زمانی الگوریتم خواهد بود.  یکی از عواملاین قسمت 
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در بخش قبل   .شودمی ان نیز بر روي فرآیندها تقسیم  بي بردار پشتیهاماشین عملا تعداد    (p)  هاپردازندها تقسیم تعداد فلدها به تعداد  ب
ي بردار پشتیبان نیز یکی دیگر از متغیرهاي تاثیرگذار در زمان اجرا  هاماشین و همچنین تعداد    هانمونهمشاهده کردیم که تعداد زیر

هاي پشتیبان ایجاد شده در اگر تعداد ماشین  . شوندمی تقسیم    هاپردازنده بر روي   نیز  هاماشین   تعداد ي عملاسازموازي هستند که با  
 زیر در نظر بگیریم:  صورتبهمرحله بازگشتی را 

(𝑡𝑡𝑡𝑡 ∗ 𝑘𝑘𝑘𝑘) 
 :خواهد بود یرز صورتبه  یدر قسمت بازگشتدر حالت موازي  یتمالگور یمرتبه زمان ،(n)با در نظر گرفتن حجم نمونه اولیه  بنابراین 
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ي هاماشین ، در این صورت در حالت موازي، در هر لحظه، تعداد  k=pباشد یعنی    هانمونهبرابر با تعداد زیر  هاپردازندهدر صورتی که تعداد  

در محاسبه زمان اجرا نقش خواهند داشت.  تنها به ازاي یک زیرنمونه در هاماشین خواهد بود یعنی  tهمان  در حال اجرا، بردار پشتیبانِ
 :شودمی زیر محاسبه  صورتبهمرتبه زمانی الگوریتم  التاین ح

𝑂𝑂𝑂𝑂 �(𝑁𝑁𝑁𝑁 ∗ 𝑡𝑡𝑡𝑡) ∗ (
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و   هاماشین   ي پس از اجرا   .یردها قرار گآن  یاردر اخت  هاویژگیتا    شودمیفرستاده    یندهابه تمام فرآ   ی، داده اصلهازیرنمونه  یعپس از توز 
 .  شودمی آوري جمع یاصل یندتوسط فرآ یندهر فرآ یو خروج یابندیم یانپا ي مواز ي هاپردازش یند،توسط هر فرآ هاویژگی یابیارز

نیز به همین    باشدمی  بندي طبقههمچنین بخش بعدي الگوریتم که مربوط به تخمین خطاي    شده است.  یمترس  1در شکل    یتمروال الگور
و همچنین انتخاب ویژگی از اهمیت بالایی برخوردار است.    بندي طبقه در یک الگوریتم    بندي طبقه موازي شده است. تخمین خطاي    روش

کننده را بررسی کنیم. در   بندي طبقهیم عملکرد  توانمی کننده اطلاعی نداشته باشیم نبندي طبقه اگر از میزان خطاي ایجاد شده توسط  
ي ویژگی برتر، سپس  . یعنی ابتدا خطا به ازاشودی مویژگی با امتیاز بالاتر محاسبه    4به ازاي هر فلد براي    بندي طبقه این الگوریتم، خطاي  

ي مختلف را هانمونهیم زیرتوانمی بنابراین با این خطا    .شودمی ، سه ویژگی برتر و در نهایت هر چهار ویژگی برتر محاسبه  دو ویژگی برتر
در  شوند میموازي اجرا    صورتبه ي که  هابخش   ایجاد کرده است.   بندي طبقه مورد سنجش قرار دهیم که کدام نمونه کمترین خطا را در  

 صورت به   نیز  بندي طبقهداشتن چهار پردازنده، عمل تخمین خطاي    دلیلبه ي ما  سازپیاده در  .  اندشده تصویر با رنگ نارنجی مشخص  
به این صورت که هر فلد به یک پردازنده اختصاص یافته و تخمین خطا به ازاي هرتعداد ویژگی محاسبه شده و   .شودمی موازي انجام  

   .شودمی ها تقسیم آل به تعداد پردازنده نیز در حالت ایده ش از الگوریتم. بنابراین بار محاسباتی این بخ شودمی برگردانده 
 

 ارزیابی نتایج عملی  .4
 ي رو   بر  یاصل  حافظه  تیبا  گایگ  هشت  با  و  همزمان  پردازش   4  انجام  تیقابل  با  ي اانهیرا  ي رو  بر  ي شنهادیپ  ي مواز  تمی الگور  ي سازپیاده 

 و   است   شده  دهیسنج  یبیترت  حالت  با  اسیق  در  ي مواز  یطراح  صحت  ابتدا.  است   گرفته  انجام)  تی ب  64(  هشت  ندوزیو  عامل   ستم یس
 . است گرفته قرار یابیارز مورد پاسخ زمان  در ي سازموازي   ریتاث سپس

 

 پس از توزیع زیرنمونه‌ها، داده اصلی به تمام فرآیندها 
فرستاده می‌شــود تا ویژگی‌ها در اختیار آن‌ها قرار گیرد. 
پس از اجرای ماشــین‌ها و ارزیابی ویژگی‌ها توســط هر 
فرآیند، پردازش‌هــای موازی پایان می‌یابند و خروجی هر 

فرآیند توسط فرآیند اصلی جمع‌آوری می‌شود. 
روال الگوریتم در شــکل 1 ترسیم شده است. همچنین 
بخش بعدی الگوریتم که مربوط به تخمین خطای طبقه‌بندی 
می‌باشد نیز به همین روش موازی شده است. تخمین خطای 
طبقه‌بنــدی در یک الگوریتم طبقه‌بنــدی و همچنین انتخاب 
ویژگــی از اهمیت بالایی برخوردار اســت. اگــر از میزان 
خطای ایجاد شده توســط طبقه‌بندی‌کننده اطلاعی نداشته 
باشیم نمی‌توانیم عملکرد طبقه‌بندی کننده را بررسی کنیم. 
در ایــن الگوریتم، خطای طبقه‌بندی به ازای هر فلد برای 4 
ویژگی با امتیاز بالاتر محاســبه می‌شــود. یعنی ابتدا خطا 
به ازای ویژگی برتر، ســپس دو ویژگی برتر، سه ویژگی 
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برتر و در نهایت هر چهار ویژگی برتر محاســبه می‌شود. 
بنابراین با ایــن خطا می‌توانیــم زیرنمونه‌های مختلف را 
مورد ســنجش قرار دهیم که کدام نمونــه کمترین خطا را 
در طبقه‌بنــدی ایجاد کرده اســت. بخش‌های که به‌صورت 
موازی اجرا می‌شوند در تصویر با رنگ نارنجی مشخص 
شده‌اند. در پیاده‌ســازی ما به‌دلیل داشتن چهار پردازنده، 
عمــل تخمین خطای طبقه‌بندی نیز به‌صورت موازی انجام 
می‌شود. به این صورت که هر فلد به یک پردازنده اختصاص 
یافته و تخمین خطا به ازای هرتعداد ویژگی محاسبه شده 
و برگردانده می‌شود. بنابراین بار محاسباتی این بخش از 

الگوریتم نیز در حالت ایده‌آل به تعداد پردازنده‌ها تقســیم 
می‌شود. 

4- ارزیابی نتایج عملی

پیاده‌ســازی الگوریتــم مــوازی پیشــنهادی بر روی 
رایانه‌ای با قابلیت انجام 4 پردازش همزمان و با هشت گیگا 
بایت حافظه اصلی بر روی سیســتم عامل ویندوز هشــت 
)64 بیت( انجام گرفته اســت. ابتــدا صحت طراحی موازی 
در قیاس با حالت ترتیبی سنجیده شده است و سپس تاثیر 
موازی‌ســازی در زمان پاســخ مورد ارزیابی قرار گرفته 

است.

1.4. صحت الگوریتم موازی

الگوریتــم را با داده شــامل 500 نمونه و 600 ویژگی 
آزمایش کردیم و تعداد زیرنمونه‌های تولید شــده توسط 
تابــع کا-فلد را برابر با تعــداد پردازنده‌ها در نظر گرفتیم 
کــه در نهایت 4 زیرنمونه ایجاد شــد. خروجی حاصل از 
حالت ترتیبی و موازی در شــکل 2 قابل مشــاهده اســت. 
ویژگی‌هایی که در نهایت به‌عنوان نشــانگرهای زیســتی 
احتمالی برگردانده شده‌اند در هر دو حالت یکسان بوده و 
حتی اولویت‌بندی ویژگی‌ها نیز یکسان است و تنها ارزش 

به‌دست آمده برای ویژگی‌ها در چند مورد متفاوت است.
قابــل ذکر اســت که در بعضــی اجراها ممکن اســت 
ویژگی‌ها در یک مورد اختلاف داشــته باشــند که به‌دلیل 
تغییر در زیرنمونه‌ها به وجود می‌آید. در واقع عدم تطابق 
بعضی موارد اندک در کد ترتیبی نســبت به کدهای موازی 
نتیجه دنبالۀ عدد تصادفی است. زیرا هر چند که مقدار تابع 
تولید عدد تصادفی یکسان اســت ولی دنبالۀ تصادفی در 
برنامه ترتیبی یک دنبالۀ پیوسته بوده که در حالت موازی، 
این دنباله بین پردازش‌ها پخش شده است. بنابراین، الزاماً 
همان ترتیــب دنبالۀ تصادفی اصلی، بــر روی پردازش‌ها 
رعایت نشــده اســت. به دلیل تایید صحت نتایج بخشی از 
الگوریتــم نیز در هر دو حالت ترتیبی و موازی در تصویر 

قابل مشاهده است.

شکل 1: روندنمای الگوریتم موازی شده
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2.4. ارزیابی زمان اجرا

زمان اجرا در حالت موازی نســبت بــه حالت ترتیبی 
نهایتاً می‌تواند به تعداد پردازنده‌ها کاهش داشــته باشدکه 
البته حالت ایده‌آل اســت. زیرا زمان اجرا به موارد دیگر از 
جمله تبادل اطلاعات بیــن فرآیندها و جمع‌آوری اطلاعات 
از فرآیندها نیز بســتگی دارد. در تمامی اجراهای ترتیبی و 
موازی، تعداد زیرنمونه‌ها )متغیر kfolds( را برابر با 4 قرار 
دادیم زیــرا در حالت موازی تنها قادر به انجام 4 پردازش 
همزمان اســت و بدین صورت تقســیم فلدهــا به‌صورت 
مناسبت تری صورت می‌گیرد هر چند که برابر نبودن این 
دو مقدار با یکدیگر مشکلی در روند اجرای الگوریتم ایجاد 

نخواهد کرد.

نمودار 4 مقایسه‌ای از اجرای ترتیبی و موازی الگوریتم 
بــرای داده باحجــم 500، 1000، 1200، 1500 و 2000 
نشــان می‌دهد. رنگ قرمز زمان اجــرا در حالت ترتیبی و 
رنگ آبــی، زمان اجرا در حالت مــوازی را نمایش میدهد. 
زمان اجرا در حالت موازی نســبت به حالت ترتیبی کاهش 
چشم‌گیری داشته است. این کاهش، تقریبا 60 درصدِ زمان 
اجرای ترتیبی اســت. با وجود این‌که شــاهد کاهش زمان 
اجرای قابل قبولی هستیم امّا علت این‌که شاهد کاهش زمان 
اجرای بیشــتر نبوده‌ایم این است که در این موازی‌سازی، 
بخش‌هایی از الگوریتم موازی نشده است. در این الگوریتم 
در صورتی که تعداد ویژگی‌ها بیشــتر از 100 باشد، ابتدا 
کاهش حجم ویژگی‌ها برای هر فلد به‌صورت جداگانه انجام 
می‌شود. به این صورت که الگوریتم ماشین بردار پشتیبان 
اجرا شده و در هر مرحله تعداد ویژگی‌ها نصف می‌شوند 
تا تعداد ویژگی‌ها به 100 یا کمتر برســد. ویژگی‌هایی در 
این مرحله حذف می‌شوند که از اولویت کمتری برخوردار 
هســتند. بنابراین این بخش از الگوریتــم که خود با توجه 
به حجــم بالای نمونۀ مــا، زمان زیــادی را صرف میکند 

موازی‌سازی نشده است.
در آزمایش بعدی تعداد زیرنمونه‌ها را متفاوت گرفتیم. 
ابتدا برای 4 زیرنمونه و سپس 8 زیرنمونه آزمایش کردیم. 
در این مقایسه حجم نمونه برابر با 500 و تعداد ویژگی‌ها 

600 مورد است. 
نمودار 5 مربوط به اجرای برنامه در حالتی اســت که 
تعــداد زیرنمونه‌ها را 4 و 8 در نظرگرفته‌ایم. همان‌طور که 
مشاهده می‌شــود در حالتی که 4 پردازنده داریم، بهترین 
زمان اجرا به‌دست آمده است. زیرا به هر پردازنده، تنها یک 
زیرنمونه اختصاص یافته اســت و در نتیجه موازی‌سازی 
بیشتر است. زمانی که به هر پردازنده بیش از یک زیرنمونه 
اختصــاص یابد، هر پردازنده برای هــر زیرنمونه، از ابتدا 
شــروع به کاهش ویژگی‌ها تا کمتر از 100 می‌کند که خود 
زمانبر اســت. علاوه بر این، هر پردازنده باید ماشین‌های 
بیشــتر را به دلیل داشــتن زیرنمونه‌های بیشتر اجرا کند. 

شکل 2: بررسی صحت الگوریتم موازی شده



31

14
00

ار 
به

 / 
شی

یان
 را

وم
عل

با مقایســه زمان اجرا در حالت یک هســته‌ای با حالتی که 
4 هســته در اختیار داریم، درمی‌یابیم که ســرعت اجرای 
الگوریتم بیش از دو برابر افزایش یافته اســت. هر چند که 
با وجود 4 هســته، انتظار داریم که زمان اجرا نزدیک به 4 
برابــر افزایش یابد امّا در صورتی که تعداد زیرنمونه‌ها از 
تعداد پردازنده‌ها بیشتر باشــد، نمی‌توانیم در یک مرحله، 
زیرنمونه‌هــا را بــه پردازنده‌ها اختصــاص دهیم. پس در 
صورتی که 8 زیرنمونه داشته باشیم و 2 پردازنده، باید در 
طی 4 مرحله زیرنمونه‌ها را به پردازنده‌ها اختصاص دهیم 
که زمانبر است. علاوه بر این پس از اتمام کار پردازنده‌ها، 
ارزش ویژگی‌ها بایــد از پردازنده‌های مختلف جمع‌آوری 
شده و سپس در پردازنده اصلی این نتایج برای هر ویژگی 

ادغام و ارزیابی شود.
همان‌طور که در نمودار 5 مشاهده می‌شود، با افزایش 
تعداد زیرنمونه‌ها، زمان اجرا به‌طور قابل ملاحظه‌ای افزایش 
می‌یابــد. امّا نباید فراموش کنیم که علــت ایجاد زیرنمونۀ 
بیشتر، درواقع افزایش دقت الگوریتم در شناسایی صحیح 
نشانگرهای زیستی است. بنابراین باید میان افزایش تعداد 
زیرنمونه‌ها و زمان اجرا تعادلی برقرار کنیم. همان‌طور که 
از نمودارهــا برمی‌آید زمانی که تعداد زیرنمونه‌ها برابر با 
تعداد پردازنده باشد، بهترین تعادل برقرار می‌شود. زیرا هم 

به افزایش دقت الگوریتم توجه داشته‌ایم و هم موازی‌سازی 
به‌طورکامل انجام گرفته و در نتیجه زمان اجرا کاهش یافته 

است.

3.4. ارزیابی دقت الگوریتم

الگوریتم در نهایت، خطای دسته‌بندی را برای ویژگی‌های 
برتر محاســبه می‌کند. برای تخمین خطــای طبقه‌بندی از 
تخمین‌گر کراس‌‌ولیدیشن22 اســتفاده شده است. این خطا 
به ازای هر فُلد برای هر ویژگی محاســبه می‌شود. تخمین 
خطــای طبقه‌بندی در نهایت می‌تواند نشــان دهد که کدام 
زیرنمونه خطای کمتری داشته و برای دسته‌بندی مناسب 
تر است]15[. همچنین با مقایسه خطای طبقه‌بندی در حالت 
موازی نســبت بــه ترتیبی می‌توانیم نشــان دهیم که دقت 
الگوریتم چه تغییری داشــته است. در الگوریتم مورد نظر، 
این خطا به ازای داده بــا حجم نمونه 500 و تعداد ویژگی 
600 ارزیابی شده است. خطا به ازای هر چهار زیرنمونه و 
برای 4 ویژگی برتر به‌صورت موازی شــده محاسبه شده 
اســت یعنی خطا به ازای چهار زیرنمونه ابتدا برای اولین 
ویژگی برتر، سپس دو ویژگی برتر، سه ویژگی برتر و در 
نهایت هر چهار ویژگی برتر محاسبه می‌شود که این چهار 
عمــل به‌صورت موازی بر روی پردازنده‌ها اجرا می‌گردد. 
در هر مرحله، میانگیــن خطاهای حاصل از زیرنمونه‌های 
مختلف برآورد شــده و به‌عنوان خطای طبقه‌بندی در نظر 

گرفته می‌شود. 

22- Cross-Validation

نمودار 4: ارزیابی زمان اجرا

نمودار 5: مقایسه زمان اجرا در تعداد زیرنمونه‌های مختلف
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شکل 3 خطا را در حالت ترتیبی و موازی نشان می‌دهد. 
عدد قرمز رنگ نشــان می‌دهد که کمتریــن خطا برای چه 
تعداد از ویژگی‌ها حاصل شده است. در هر دو نمودار عدد 
2 نماینگر این اســت که خطا بــرای دو ویژگی برتر )یعنی 
ویژگی اول و دوم( کمترین میانگین خطا به‌دست آمده است 
و این خطا در حالت ترتیبی برابر با 0/0784 و برای حالت 
موازی 0/0785 برآورد شده اســت. مشاهده می‌شود که 
میانگین خطای حاصل در دو حالت ترتیبی و موازی بسیار 
به هم نزدیک است. این بدین معناست که موازی‌سازی دقت 

الگوریتم را کاهش نداده است.

5. پژوهش‌های مرتبط

الگوریتــم اس.وی.ام-آر.اف.ای به‌دلیــل اهمیتــی که 
به‌عنوان یک الگوریتم انتخاب ویژگی در داده‌های ژنی دارد 
همواره مورد توجه پژوهشــگران بوده و به‌دلیل داشــتن 
پیچیدگی بالا، بحث موازی‌ســازی در زمان استفاده از این 

الگوریتم همواره مطرح بوده است. در سال 2018، داس و 
همکارنش بسته نرم‌افزاری برای نرم‌افزار آر به نام سیگ 
فیچر23 ارائه کردند که قادر است ویژگی‌های قابل توجه و 
مهم24 را با اســتفاده از الگوریتم ام.اس.وی.ام-آر.اف.ای و 
الگوریتم تی-استاتیک25 بیابد. در الگوریتم اس.وی.ام-آر.

اف.ای بــرای کاهش پیچیدگی‌ها، بخصــوص زمانی که با 
داده حجیم ســروکار داریم، از بســته نرم‌افزاری ‌پارالل26 
برای موازی‌ســازی بخش‌هایــی از الگوریتم کــه قابلیت 
موازی‌ســازی دارند، استفاده شده اســت]18[. این بسته 
نرم‌افزاری از نظر انعطاف در طراحی موازی‌سازی نسبت 
به بسته نرم‌افزاری آر.ام.پی.آی، محدودتر بوده امّا استفاده 
از آن به‌دلیل داشتن دستورات مشخص برای موازی‌سازی 

ساده‌تر است.
 در سال 2016، فرانکو و همکارانش پیاده‌سازی موازی 
از چندین الگوریتم از جمله الگوریتم اس.وی.ام-آر.اف.ای 
ارائه کردند. پیاده‌سازی ارائه شده برای الگوریتم اس.وی.

ام-آر.اف.ای بــرای ماشــین دودویی و چنــد رده‌ای قابل 
اجراســت به این صورت که فرآیند رتبــه بندی ویژگی‌ها 
توســط هر رده، به‌صورت موازی پیاده‌سازی شده است، 
و دیگر مراحل الگوریتم به‌صورت ترتیبی اجرا می‌شود. در 
این پیاده‌سازی از اســپارک27 برای موازی‌سازی استفاده 
شــده اســت و بســته نرم‌افزاری ام.ال.لیب28 بدین منظور 
به‌کار گرفته شــده است. بســته نرم‌افزاری ام.ال.لیب، یکی 
از بســته‌های نرم‌افزاری آپاچی اســپارک اســت که برای 
پردازش الگوریتم‌های یادگیری ماشین و داده‌کاوی مورد 
اســتفاده قرار می‌گیرد. در این پیاده‌ســازی، نرخ افزایش 
سرعت در بهترین حالت )تعداد نمونه‌ها نسبت به ویژگی‌ها 
بیشتر باشد( 1.4 به‌دست آمده است که نسبت به الگوریتم 

پیشنهادی این مقاله مقدار کمتری است ]19[. 
همچنین در سال 2014، هانگ‌یو و همکارانش، نسخه‌ای 

23-SigFeature
24- Significant Features
25- t-Statis
26- parallel package ( library(parallel) )
27- Spark
28- MLlib

جدول 1
شکل 3: مقایسه تخمین خطای طبقه‌بندی
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موازی شــده از ماشین بردار پشــتیبان ارائه کردند که با 
استفاده از فناوری نگاشت-کاهش29 موازی شده بود. این 
فناوری برای داده توزیع شده مورد استفاده قرار می‌گیرد. 
این پیاده‌ســازی برای بررســی تعامل پروتئین-پروتئین 
مورد اســتفاده قرار گرفت که در نهایــت الگوریتم موازی 
شده نسبت به الگوریتم اصلی در بهترین حالت 1.8 افزایش 

سرعت داشت]20[.
اگر بخواهیم مقایســه‌ای از پژوهش‌های اشاره شده با 
الگوریتم مورد نظرمان داشته باشیم می‌توان به نکات زیر 

اشاره کرد: 
1( الگوریتــم موازی شــده در این مقالــه، دقیقا همان 
الگوریتم موازی شــده در دیگر پژوهش‌های معرفی شده 
نمی‌باشد. در پژوهش‌های اشاره شده از الگوریتم اس.وی.

ام-آر.اف.ای اســتفاده شــده امّــا در این مقاله از نســخه 
پیچیده‌تر ایــن الگوریتــم یعنــی ام.اس.وی.ام-آر.اف.ای 

استفاده شده است.
 2( پژوهش‌های اشــاره شــده و همچنین پژوهش ما، 
همگی در حوزه بیوانفورماتیک جای گرفته‌اند چون اساسا 
کاربرد الگوریتم اس.وی.ام-آر.اف.ای در این حوزه اســت 
و هدف، کاهــش پیچیدگی الگوریتم برای حل یک مســئله 
بیوانفورماتیکی بوده اســت. بنابراین داده مورد اســتفاده 
در ایــن پژوهش‌ها همگی از نوع داده زیســتی بوده‌اند، با 
این حال حجم و نوع داده مورد استفاده در این پژوهش‌ها 
متفاوت اســت که خــود نقش تعیین کننده‌ای در ســرعت 

الگوریتم‌ها دارد.
 3( در بعضی از پژوهش‌های مورد اشاره همانند پژوهش 
ما از محیط آر و بســته‌های آن برای موازی‌سازی استفاده 
شده است و در بعضی دیگر، از فناوری‌ها مانند اوپن.ام.پی.

آی، اسپارک و ... استفاده شده است. بنابراین فناوری مورد 
استفاده برای موازی‌سازی کاملا یکسان نیست.

 4( بعضی از پژوهش‌های مورد اشاره، در سیستم های 
توزیع شده انجام گرفته است حال آن که در این پژوهش ما 

با یک سیستم یکپارچه روبرو هستیم.
29- Map-Reduce

بنا به نکات ذکر شــده، هرچند مقایســۀ میزانِ افزایش 
ســرعتِ به‌دســت آمده در پژوهش‌های مختلــف، چندان 
صحیح به نظر نمی‌رسد با این حال الگوریتم مورد نظر ما 
در بهترین حالت با افزایش سرعتی در حدود 2.8، توانسته 
اســت افزایش سرعت بالاتری نســبت به دیگر الگوریتم‌ها 

کسب کند )جدول1(.

6. نتیجه‌گیری

در نمودار 3 ‏نرخ افزایش سرعت حاصل از موازی‌سازی 
مشاهده می‌شــود. این بررسی روی دو رایانه با قابلیت 2 
و4 پردازش همزمان اجرا شــده و در تمامی حالات، تعداد 
زیرنمونه‌ها نیز 4 می‌باشــد. این بررســی بر روی داده با 
تعداد نمونه‌های مختلف اجرا شــده اســت. همان‌طور که 
مشاهده می‌شود نرخ سرعت 4 فرآیند به یک فرآیند، نسبت 
بــه دو فرآیند به یک فرآیند، رشــد بهتــری دارد. علت این 
است که در حالتی که 4 هســته داریم به هر پردازنده تنها 
یک نمونه تخصیص یافته امّا در حالت 2 هســته‌ای، به هر 
پردازنده دو زیرنمونه اختصاص می‌یابد و در نتیجه زمان 

بیشتری را از پردازنده می‌گیرد.
بنابراین بــا افزایش تعداد پردازنده‌ها، شــاهد افزایش 
ســرعت بیشتری هســتیم. در رایانه‌ای با 4 پردازنده، نرخ 
افزایش ســرعت حدود دو و نیم است. بهترین نرخ افزایش 
ســرعت در هر دو حالت در داده 500 اتفاق افتاده اســت 
کــه در حالت 4 پردازنــده‌ای این افزایش ســرعت چیزی 
حدود 2/8 برابر بوده اســت. و در حالــت دو پردازنده ای 
حدود1/90 است. می‌توان گفت در این حالت بهترین توزیع 
داده صورت گرفته اســت که متناسب با تعداد پردازنده‌ها 

الگوریتم مورد مقاله
استفاده

تکنولوژی 
 افزایش سرعتموازی‌سازی

ام.اس.وی.ام-آر.پژوهش ما
2.8آر.ام.پی.ایاف.ای

-پکیج پاراللاس.وی.ام-آر.اف.ایداس ]18[

1.4اسپارکاس.وی.ام-آر.اف.ایفرانکو]19[

1.8نگاشت کاهشماشین بردار پشتیبانهانگیو]20[
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و زیرنمونه‌هــا و همچنین حجم زیرنمونه‌ها بوده اســت. 
هرچند که نمی‌توان انتظار داشت با چهار برابر شدن تعداد 
پردازنده‌ها، ســرعت پردازش نیز افزایــش چهار برابری 
داشته باشد امّا باید توجه داشت که درصد کمی از الگوریتم 
نیز قابل موازی‌ســازی نبوده اســت که علــت تفاوت نرخ 
به‌دســت آمده با حالت ایده آل است. به‌طور کلی در هر دو 
نمودار بیشتر از یک و نیم برابرِ تعداد پردازنده‌ها، افزایش 
سرعت داریم که با افزایش تعداد پردازنده‌ها و کاهش حجم 
بار محاسباتی هر پردازنده، شاهد افزایش سرعت بیشتری 
خواهیم بود. همچنین زمان اجرای الگوریتم موازی همواره 

نسبت به حالت ترتیبی کاهش چشمگیری داشته است.
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