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از الگوريتم ايمني مصنوعي براي پايه در اين تحقيق  :چکيده
. بهره گيري شده است خوشه يابيروش جديد ريزي يک 

مختصات مراکز خوشه ها به شکل مولفه هاي سلولهاي دفاعي 
 آنتي ژنها خود را با» قرابت«در يک روند تکاملي تعريف شده 

کميت قرابت در . مي بخشند  بهبود عملگر جهشبه وسيله
سيستم ايمني شبيه سازي شده به شکل عکس خطاي کوانتيزه 

روش ارائه شده برروي انواع مختلفي .  شده استکردن تعريف
با  (از داده هاي مصنوعي و داده هاي مشهور در پردازش الگو

 آزمايش شده )تنوع در ابعاد فضاي ويژگي و تعداد نمونه ها
ضمن موفقيت روش پيشنهادي در به دست آمده  نتايج. است

قابل نسبتا برتري خوشه يابي مجموعه داده هاي مختلف، 
و  k-meansسبت به روش  نروشي را در عملکرد اين توجه

   .نشان مي دهند روش خوشه يابي ژنتيک
  

خوشه يابي داده، الگوريتم ايمني  :واژه هاي کليدي
  .مصنوعي، بازشناسايي الگو

  
 
  
 
 

  مقدمه -1
 به عنوان يک روش جستجو و بهينه 1الگوريتم ايمني مصنوعي

و 2ند الگوريتم ژنتيکسازي کارآمد در بين روشهاي ديگري مان
 الگوريتم.  از جايگاه ويژه اي برخوردار است3هوش جمعي

  ي ايمني مصنوعي روشي بر گرفته از نحوه عملکرد سيستم ايمن
ظرافت و . زاي خارجي استبدن در مواجهه با عوامل بيماري

 دقت اين سيستم دانشمندان را بر آن داشت که با شبيه سازي
بهينه سازي ايمني روش ات سيستم ايمني موجودعملکرد 
 قادر به حل مسايل به گونه اي کهطراحي کنند را مصنوعي 

حجم و تنوع تحقيقاتي که در زمينه حل . دشوار مهندسي باشد
گزارش شده مسايل مختلف مهندسي با استفاده از اين روش 

توانايي الگوريتم ايمني مصنوعي در حل مسايل اند، نشاني بر 
  .)]3[ تا ]1[ (پيچيده مهندسي است

در تحقيق حاضر استفاده از الگوريتم ايمني مصنوعي در مسئله 
 -  5در علم بازشناسي الگو  مهم يکي از مسايل- 4خوشه يابي

مسئله خوشه يابي عبارت است از . مورد نظر قرار گرفته است

                                                
Artificial immune algorithm1  

2 Genetic algorithm 
3 Swarm intelligence 
4 Clustering 
5 Pattern recognition 
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نمونه هاي پردازش داده ها در فضاي ويژگي به گونه اي که 
اين مسئله در . اگانه گردهم آيندشبيه به هم در خوشه هايي جد

 تقسيم بندي داده  و]4[6موضوعات مهمي همچون داده کاوي
کاربرد دارد و روشهاي مختلفي نيز به اين  ]5[هاي تصوير

منظور پيشنهاد شده است که از آن ميان مي توان به روشهاي 
k-means و ISODATA ]6[  و اخيرا روش خوشه يابي

اشاره  ]9[وشه يابي گروه ذراتو روش خ) ]8[و  ]7[(ژنتيک
  .کرد
به صورت کرومزومها  خوشه يابی ژنتيک هایروشاغلب در 

مراکز خوشه ها تعريف و سپس بيان باينری آنها مورد استفاده 
قرار گرفته تحت عملگرهای جهش و برش به سمت مقدار 

در اين روش تابع برازندگی با مقدار خطای . بهينه ميل می کنند
   .]7[ط استکوانتيزه مرتب

در روشهای هوش جمعی مانند روش بهينه سازی گروه ذرات 
مکان هر ذره به شکل مختصات مراکز خوشه تعريف شده با 
معادلات تغيير مکان بهترين مختصات مراکز خوشه محاسبه 

  .]9[ می شود
 سلولهاي در اين تحقيق پيشنهاد شده  خوشه يابيدر روش
ختصات مراکز خوشه ها هايي که شامل مر برداشکلدفاعي به 

سلولهاي دفاعي با آنتي » 7قرابت«. تعريف مي شود هستند،
ژنها به صورت عکس خطاي کوانتيزه کردن تعريف مي گردد 

 ساختار 8و آنتي باديهاي با قرابت کمتر به وسيله عملگر جهش
خود را براي دستيابي به قرابت بيشتر با آنتي ژنها بهبود مي 

  .دهند
ن مصنوعي و مشهور براي محک روش ارائه داده هاي گوناگو

شده و مقايسه نتايج به دست آمده با نتايج حاصل از ساير 
 مجموعه هاي .روشهاي مرسوم خوشه يابي انتخاب شده اند

انتخاب شده داراي تنوع گوناگون در تعداد نمونه ها، ابعاد اده د
    . برداهاي ويژگي و تعداد کلاسهاي مرجع مي باشند

 به 2است که در بخش  قاله به اين ترتيب اين مپيکر بندي
مفاهيم اساسي الگوريتم ايمني مصنوعي اشاره مختصري 

                                                
6 Data mining  
7 Affinity 
8 Mutation 

 مطالب اين بخش ما را آماده مي کند که روش .د شدخواه
خوشه يابي بر مبناي الگوريتم ايمني «پيشنهادي خود را با نام 

پس از توضيحات تفصيلي .  ارائه کنيم3در بخش » مصنوعي
 به ارزيابي 4روش خوشه يابي ارائه شده در بخش درباره 

عملکرد آن در موجهه با انواع مجموعه هاي داده و مقايسه آن 
 بحث و نتيجه .با عملکرد ساير روشها پرداخته خواهد شد

  . مقاله را خاتمه خواهد داد،5گيري نهايي در بخش 
   

     الگوريتم ايمني مصنوعي-2
مانند ويروسها و باکتريها -جيهنگامي که عوامل بيماريزاي خار
جودات زنده را وارگانيسم م -و در يک قالب کلي آنتي ژنها

مورد تهاجم قرار مي دهند، ضمن تخريب سلولها به تکثير نيز 
يکي از مکانيسمهاي جالب توجه سيستم تدافعي . مي پردازند

موجودات زنده در مقابله با اين تهاجم تکثير سريع سلولهاي 
آنتي ژنها و نابود ه توفيق لازم در شناسايي تدافعي است ک

جالب اينجاست که ميزان تکثير . کردن آنها را دارا هستند
سلولهاي تدافعي و آنتي بادي به ميزان موفقيت آنها در نابود 

يعني سيستم ايمني . کردن فاکتورهاي تهاجمي وابسته است
راي سلولهاي تدافعي با عملکرد بهتر را بيشتر و آنهايي که دا

ميزان تشخيص . قابليت کمتري هستند را کمتر تکثير مي کند
يک آنتي ژن به وسيله سلولهاي تدافعي به وسيله فاکتوري به 

سلولهاي تدافعي با قرابت کمتر . شناخته مي شود» قرابت«نام 
شوند تا با تغييرات  »جهش«بايد متحمل عملگر زيستي به نام 

وامل بيماريزا بيشترکرده ساختاري بتوانند قرابت خود را با ع
ميزان جهش براي . عملکرد دفاعي خويش را بهبود بخشند

  . عوامل دفاعي با قرابت بيشتر، کمتر است و بالعکس
 ، »قرابت« مفهوم مهم ارهچ توضيحات فوقبا توجه به 

عملکرد  در دخالت عمده اي» تکثير«و ، »جهش« ، »انتخاب«
 در الگوريتم ايمني لذا.  دارند موجودات زنده ايمنيسيستم

در . مصنوعي نيز همين مفاهيم بايد نقش عمده را ايفا کنند
واقع براي پياده سازي يک الگوريتم ايمني مصنوعي مراحل 

  :زير اجتناب ناپذير است
 :مقدمه سازي )1

در اين مرحله جمعيتي تصادفي از سلولهاي ايمني تشکيل      



  

  . مي شوند
 جستجوحلقه  )2

حل زير در خصوص هر آنتي ژن انجام در اين حلقه مرا     
  :مي گيرد

  ارزيابي قرابت) 2-1

 . سلولهاي تدافعي جديد مورد ارزيابي قرار مي گيرند

  انتخاب) 2-2     
 آنتي ژنها انتخاب بهنسبت  سلولهاي ايمني با قرابت بيشتر     

  .مي شوند
  

  
  

Knz  ...  2Kz  1Kz  …  …  nz2  Κ  22z  21z  nz1  Κ  12z  11z 
اي دفاعي ساختار سلوله–1شکل

  تکثير و تغيير حالت ساختاري) 2-3  
تشخيص آنتي ژن و . سلولهاي ايمني تکثير مي شوند

  قرابت بيشتر با آن يعني تکثير بيشتر سلول تدافعي

  
  

سلولهاي با قرابت کمتر تحت عملگر . متناظر با آن
ميزان اِعمال . جهش تغيير ساختاري پيدا مي کنند

  .بت عکس داردعملگر جهش با ميزان قرابت نس
 بستن حلقه براي تعدادتکرار پيش فرض )3

 براي تعداد پيش تعريف شده اي از تکرار حلقه و 2   مرحله 
ادامه مي  ) از ميان رفتن همه آنتي ژنها(يا نيل به همگرايي 

 .يابد

  
  ريتم ايمني مصنوعيو خوشه يابي بر مبناي الگ-3

شده في براي حل مسئله خوشه يابي پيشنهاد روشهاي مختل
که در مقدمه به آنها اشاره شد از ميان آنها روش خوشه . است

 از شهرت بيشتري برخوردار بوده استفاده k-meansبندي 
در اين روش ابتدا . ]6[ده تري نسبت به ساير موارد دارد گستر

به تعداد پيش فرض مراکز خوشه ها به صورت کاملا تصادفي 
س عمل تشکيل از ميان نقاط داده انتخاب مي شوند و سپ

مرکز صورت خوشه ها با تعلق دادن نقاط داده به نزديکترين 
در مرحله بعدي مراکز جديد خوش ها به مقدار . مي گيرد

موجود در يک خوشه تغيير مقدار مي دهند  اطقميانگين همه ن
و مجددا عمل تعلق داده ها در فضاي ويژگي به خوشه ها 

 مي شود که مراکز رااين فرايند آنقدر تکر. تکرار مي شود
 k-means شايد بتوان گفت روش . خوشه ها ثابت باقي بمانند

به دليل ساختار ساده آن يکي از بهترين روشهاي خوشه يابي 

بال بيشتري نسبت به ساير قا بوده و به خاطر عملکرد خوب با
 امروزه با افزايش حجم اطلاعات، .روشها مواجه شده است

  نکهاي شبکه هاي اطلاع رساني و با
داده نياز به روشهاي موثرتري جهت خوشه يابي در فضاهاي با 

از اين رو . ابعاد زياد و در حضور حجم بالا نقاط داده است
محققان اقدام به معرفي روشهاي جديدي در اين خصوص 

   با استفاده از روش ژنتيک ]8[ و]7[به طور مثال در . کرده اند
 که در مقدمه به  شده است اين منظور پيشنهادروشهايي تازه به

  .اجمال معرفی شد
با استفاده از الگوريتم ايمني مصنوعي روشي  در اين بخش

   . شودجديد براي خوشه يابي پيشنهاد مي
   ابتدا لازم است 2با توجه به توضيحات ارائه شده در بخش 

  
عوامل موجود در حاضر در مسئله خوشه يابي با پارامترهاي 

  . عي معرفي شوندالگوريتم ايمني مصنو
  سلولهاي دفاعي) الف

مثلا . سلولهاي دفاعي در بر دارنده مرکز خوشه ها مي باشند 
ساختار يک سلول  بعدي n خوشه در فضاي Kبراي تعداد 

  :دفاعي به شکل زير است
),,,(، j=1,2,…,K   ، 1در شکل  21 jnjjj zzzZ Κ= 

د خوشه لازم به توضيح است که تعدا.  ام هستندjمرکز خوشه 
  .ها در اين روش به صورت پيش فرض معلوم است



  

سلولهاي دفاعي با ساختار فوق به تعداد لازم و به طور کاملا 
 سازي توليد هتصادفي به عنوان جمعيت اوليه در مرحله مقدم

   .مي شوند
   قرابت ) ب

در روش پيشنهاد شده ميزان قرابت هر سلول دفاعي با رابطه 
  . زير سنجيده مي شود
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 يک سلول دفاعي با ساختار بيان شده در شکل aدر رابطه فوق 

][ ام، jخوشه  jC.  است1 jC تعداد نمونه هاي جاي ،
 نمونه X . ست مرکز اين خوشه اjZ ام و jگرفته در خوشه 

),(، jCاي متعلق به  jZXd فاصله اقليدسي بين X و مرکز  
  
  
  

   تعداد کل داده ها در فضاي ويژگيN خوشه مذکور مي باشد و 
  . است

  
Knz  Κ  2Kz  1Kz  …  …  nz2  Κ  22z  21z  nz1  Κ  12z  11z 

  )الف( 
  

Knz  Κ  *
2Kz  1Kz  …  …  *

2nz  Κ  22z  21z  *
1nz  Κ  *

12z  11z 
  )ب(

  . نحوه اعمال عملگر جهش– 2کلش 
  

با اين تعريف سلولهاي دفاعي که دربر دارنده مراکزي با 
نزديکترين فاصله نسبت به نمونه هاي خود ميباشند داراي 

  .  قرابت بيشتري هستند
پس از ساختن ( در ابتداي کار  jCتعلق يک نمونه به خوشه 

به راحتي با استفاده از روش  ) سلولهاي دفاعي تصادفي اوليه
  . نزديکترين همسايه صورت مي گيرد

  انتخاب)ج
 9»چرخ رولت«عملگر انتخاب در مسئله مورد نظر به روش 

پس احتمال انتخاب يک سلول دفاعي کاملا . صورت مي گيرد
  . متناسب با مقدار قرابت آن است

  جهش )  د
ش در نحوه اعمال اين رو. عملگر جهش از نوع گوسي است

  .  نشان داده شده است2شکل 
 هستند مولفه هاي * مولفه هايي که داري علامت 2در شکل 

                                                
9 Roulette Wheel 

مکان اين مولفه ها به صورت کاملا . جهش يافته مي باشند
 انتخاب مي )K*n ,0(تصادفي، با توزيع يکنواخت در بازه 

تعداد مولفه هاي جهش يافته به نرخ عملگر جهش . شوند
 که در بخش قبل ذکر شد، نرخ عملگر وابسته است و همانطور

. جهش با ميزان قرابت يک سلول دفاعي نسبت معکوس دارد
  مقدار يک مولفه جهش يافته از دستور

(2)                   ),0(* σNzz +=                        

                                       
)0,(در رابطه فوق σN بيانگر توزيع نرمال با واريانس 

  .  و ميانگين صفر استσتطبيقي 
با اين توضيحات روش پيشنهادي تحت عنوان خوشه يابي 
مبتني بر الگوريتم ايمني مصنوعي به وسيله روال معرفي شده 

  . ارائه مي شود3در شکل 



  

  

  . روال خوشه يابي به وسيله الگوريتم ايمني مصنوعي– 3شکل 
  

  

  

   نتايج عملي -4
اين بخش به بررسي نتايج آزمايشات مختلفي که بر روي 

  روش پيشنهاد شده در مواجهه با داده هاي متنوع صورت 
در .  اين نتايج در دوبخش آمده است. گرفته است، مي پردازد

ه ها در فضاي بخش نخست مجموعه هاي متفاوتي از داد
ويژگي دوبعدي شبيه سازي شده اند و روش پيشنهادي براي 

اين بخش بدون . خوشه يابي آنها به کار گرفته شده است
روشهاي انجام هرگونه مقايسه عملکرد اين روش با ساير 

مرسوم خوشه يابي، صرفا براي اثبات توانايي آن در خوشه 
. آمده است يابي ، با مشاهده نتايج خوشهيابي داده هاي ساده

در بخش دوم داده هاي انتخابي مشتمل بر مجموعه هاي 
شناخته شده اي در پردازش الگو هستند که ضمن برخورداري 
از پيچيدگي لازم داراي تنوع در تعداد خوشه ها و ابعاد 

 بخش دوم ضمن بررسيدر . بردارهاي ويژگي نيز مي باشند
قايسه آن با ساير روش خوشه يابي پيشنهاد شده، به معملکرد 

  . نيز خواهيم پرداختي مرسومروشها
همانطور که قبلا نيز ذکر شد تعداد خوشه ها به وسيله کاربر 

 .تعيين مي شود

  
 بررسي عملکرد روش پيشنهاد شده در مواجهه با -1- 4

  داده هاي دوبعدي
خوشه يابي بر مبناي الگوريتم ايمني «روش در اين بخش 

مي اده هاي دو بعدي آزمايش بر روي مجموعه د» مصنوعي
 داده هاي مورد استفاده مشتمل بر ترکيبات متفاوتي از .شود

 شکل .داده هاي تصادفي با توزيعهاي يکنواخت و نرمال است
 ضمن نمايش اين داده ها نتيجه خوشه يابي با )الف تا د  (4

داده های نشان داده . الگوريتم پيشنهادي را نشان مي دهند
کال با استفاده از ترکيی توابع تصادفی شده در اين اش

يکنواخت و نرمال و با تغيير واريانس و مقدار ميانگين آنها 
  .فته استرصورت گ

 و نرخ جهش در 20در اين آزمايشات جمعيت اوليه برابر با 
سلولهاي دفاعي متناسب با عکس قرابت آنها با آنتي ژنها در 

 به صورت پيش تعداد تکرار الگوريتم. نظر گرفته شده است
  . در نظر گرفته شده است500فرض 

از اين شکل معلوم مي شود تا زمانيکه دسته هاي مربوط به 
داده هاي ايجاد شده داراي انسجام لازم هستند، روش خوشه 
يابي پيشنهادي آنها را به خوبي با بهترين تعداد خوشه ها 

 -4طبقه بندي و مراکز آنها را مطابق شکل )  خوشه4يعني (
رفته رفته با افزايش پراکندگي . الف و ب به دست مي دهد

الگوريتم » +«و » .«داده ها و تداخل بيش از حد داده هاي 
پيشنهادي داده ها را در سه خوشه با مراکز نشان داده شده در 

و بالاخره زماني که پراکندگي . ج طبقه بندي مي کند-4شکل 
ر يکديگر ادغام را د» مثلث«و » مربع«بيش از حد، دو دسته 

البته که (مي کند، روش پيشنهاد شده داده ها را در دو خوشه 
دسته بندي و ) کاربر تعيين مي شودتعداد خوشه ها به وسيله 

- Initialization  
            -Get (K); K is the number of clusters         

            -Generate (Anti-Bodies); for K clusters 

            -Assign each data point to one cluster using this 

rule: 
ijallforZXZXifCX jii ≠−<−∈ ||||||||      

    -Update Anti-Bodies using this relation: 
         ∑

∈

=
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N

Z 1              

- Basic Search Loop:   

While (Termination-Condition):                  

              -Assign each data point to one cluster using this 
rule: ijallforZXZXifCX ≠−<−∈ ||||||||  



  

 .مراکز هر خوشه را با موفقيت محاسبه مي کند

   
 مقايسه عملکرد روش پيشنهادي با ساير روشهاي -2- 4

  مرسوم خوشه يابي
سه اي روش خوشه يابي اين بخش حاوي نتايج مقاي

خوشه يابي « ، و روش جديد k-meansپيشنهادي، روش 
 يک روش خوشه يابي k-meansروش .  مي باشد» 10ژنتيک

با الگوريتمي ساده و تکرار گرا است که به صورت وسيعي در 
در کنار  . ]6[مورد استفاده واقع شده است » پردازش الگو«

وجه مي کند، اين روش، آنچه در تحقيقات جديد جلب ت
استفاده از روشهاي تکاملي براي طراحي روشهاي کارا و 

خوشه يابي «جديد خوشه يابي است که منجر به ارائه روش 
  ).]8[ و ]7[(شده است » ژنتيک

در اين بخش روش خوشه يابي پيشنهادي که مبتني بر 
الگوريتم ايمني مصنوعي است در کنار روشهاي فوق الذکر بر 

متنوعي از داده ها با ابعاد و پيچيدگيهاي روي مجموعه هاي 
مختلف، آزمايش و نتايج آنها به صورت مقايسه اي گزارش 

  .شده است
ابتدا درباره مجموعه داده هاي مورد استفاده اطلاعاتي ارائه مي 

 :شود

  
 50داده هاي گلهاي زنبق شامل  –داده هاي گلهاي زنبق 

 به نامهاي اندازه گيري از چهار ويژگي سه نوع گل زنبق
Setosa ،Versicolor و Vergenicaاين . ]10[ است

ويژگيها عبارتند از طول کاسبرگ، عرض کاسبرگ، طول 
بنابراين در اين مسئله سه کلاس .  گلبرگگلبرگ و عرض

 الگو با بردارهاي ويژگي 50موجود است و هرکلاس داراي 
   .چهار بعدي است
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  ج حاصل از خوشه يابي بر روي داده هاي نشان داده شده  نتاي-4شکل 
  .ازاي پراکندگي هاي مختلف نمونه هابه 



  

اين مجموعه متشکل از آناليز  –داده هاي انواع شراب 
شيميايي عناصر رشد داده شده شرابهاي يکسان در شرايط 

.  مولفه هستند13بردارهاي ويژگي داراي . ]11[مساوي است 
و از سه کلاس مجزا در اين مجموعه داده  الگ178در مجموع 
 .وجود دارد

   
 نمونه 683اين داده ها به تعداد  –داده هاي سرطان سينه 

مربوط به به توده هاي موجود در سينه بيماران مراجعه کننده 
نمونه ها داراي ابعاد .  استWisconsinبه بيمارستان دانشگاه 

دسته بندي  بعدي بوده در دو کلاس خوش خيم و بد خيم 9
  .]12[شده اند

مجموعه داده هاي انتخابي داراي تنوع قابل قبولي در ابعاد 
فضاي ويژگي، تعداد نمونه ها، تعداد کلاسها و تداخل آنها مي 
باشند و از اين رو مي توانند مسايل مناسبي براي بررسي 

در تمامي . عملکرد روش خوشه يابي پيشنهادي به شمار آيند
 20لولهاي دفاعي اوليه در روش پيشنهادي آزمايشات تعداد س

همين تعداد کروموزوم در روش . در نظر گرفته شده است
خوشه يابي ژنتيک به عنوان جمعيت اوليه به صورت تصادفي 

 احتمال جهش در روش خوشه يابي ايمني. توليد مي شود
 5/0 تا 001/0بوده از » قرابت«مصنوعي متناسب با عکس 

احتمال جهش ش خوشه يابي ژنتيک در رو. تغيير مي کند
 8/0 مقدار ثابت 11 و احتمال بازترکيب001/0مقدار ثابت 

در نظر گرفته مي )  گزارش شده اند]7[همان مقاديري که در (
حداکثر ) در صورت عدم همگرايي(براي هر سه روش . شود

 تکرار در فرايند جستجوي مراکز خوشه ها در نظر 1000
  .گرفته شده است

به ماهيت تصادفي هر سه روش خوشه يابي ايمني با توجه 
 و ژنتيک، آزمايشات براي هر مجموعه k-meansمصنوعي، 

 بار انجام شده است و مقاديري که گزارش 20داده به تعداد 
  .خواهند شد ميانگين نتايج حاصل از اين آزمايشات است

رگزيده براي مقايسه عملکرد  بمعيار، 12خطاي کوانتيزه کردن
خطاي کوانتيزه رايج ترين . می باشدخوشه يابي سه روش 
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معيار بوده داراي تعريفي به شکل عکس آنجه در مورد 
  . مي باشدمده است،آ) 1(در رابطه » قرابت«

سه روش خوشه يابي  نتايج به دست آمده از اِعمال 1جدول 
 هي مجموعه دادوو ژنتيک را بر ر k-meansايمني مصنوعي، 

با ملاحظه اين مقادير، بهبود فرايند . دهاي انتخابي در بر دار
ريتم ايمني وخوشه يابي در روش پيشنهاد شده بر مبناي الگ

مصنوعي نسبت به دو روش ديگر در اغلب موارد به چشم مي 
خطاي کوانتيزه کردن در روش پيشنهادي در دو . خورد

مجموعه داده گلهاي زنبق و شراب از هر دو روش ديگر بهتر 
اده هاي سرطان سينه خطاي خوشه يابي تنها در د. است

. ژنتيک به مقدار ناچيزي از روش پيشنهاد شده بهتر است
ميزان خطای کوانتيزه کردن تا حدودی می تواند بيانگر تاثير 

  .داده های نويزی در مجموعه داده های فوق الذکر نيز باشد
  

نبق،  مقادير مقايسه اي خوشه يابي مجموعه داده ها ي گلهاي ز– 1جدول 
               براي سه روش خوشه يابي ايمني مصنوعي، شراب و سرطان سينه

k-meansو ژنتيک   
خطاي کوانتيزه 

  کردن
مجموعه   روش خوشه يابي

  داده
  روش ايمني مصنوعي 0.635

0.701 k-means 

  روش ژنتيک 0.674
  گلهاي زنبق

  روش ايمني مصنوعي 1.004

1.201 k-means 

  وش ژنتيکر 1.105
  شراب

  روش ايمني مصنوعي 1.990

2.005 k-means 

  روش ژنتيک 1.987

  سرطان سينه

  
   نتيجه گيري - 5

در اين تحقيق يک روش جديد خوشه يابي بر مبناي الگوريتم 
عه داده هاي متنوع وخوشه يابي مجم. ايمني مصنوعي ارائه شد

 براي روش ادر اين مقاله در اغلب موارد عملکرد بهتري ر
به عنوان يک  (k-meansپيشنهاد شده در مقايسه با روش 

به عنوان روشي (و خوشه يابي ژنتيک ) روش رايج و قديمي



  

  . گزارش مي کنند) تکاملي با سابقه کمتر
نکته مهمي که نبايد از نظر دور داشت اين است که اگرچه در 
غالب اوقات عملکرد روش خوشه يابي ايمني مصنوعي نسبت 

گر داراي بهبود نسبتا قابل توجهي است، اما به دو روش دي
 باعث k-meansنرخ پايين همگرايي آن نسبت به روش 

البته مطابق نتايج به . افزايش هزينه محاسباتي آن مي شود
 را فقط مي توان k-meansهمگرايي سريع روش دست آمده 

به .  تعبير کرد13به صورت گرفتاري آن در يک پاسخ محلي
زاي هزينه محاسباتي بيشتر، روش خوشه عبارت بهتر، به ا

  . ميل مي کند14يابي ايمني مصنوعي به سمت پاسخ کلي
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