
ئل تعیین ساختار جمعیت در مسا
بیوانفرماتیک با روش های 

استنتاج بیزی

وحید حیدری
دانشگاه تهران

رشته ی الگوریتم ها و محاسبات



خلاصه واژه ها و مفاهیم

(Allele)دگره •

(SNP)چند ریختی تک نکلئوتیدی •

(Genotype)ژن نمود •

(Phenotype)رخ نمود •

(HWE)وینبرگ -تعادل هاردی•

(LD)عدم تعادل پیوستگی •
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مسئله تحقیق

وندافرادی با منشأ نامعلوم که در زیر جمعیت هایی خوشه بندی می ش•
تفاوت نژاد افراد جمعیت قابل تشخیص با ویژگی های ظاهری نیست•
افراد هر زیر جمعیت دارای شباهت ژنتیکی درون جمعیتی هستند•
افراد هر زیر جمعیت دارای تفاوت ژنتیکی بیرون جمعیتی هستند•

فاوت هر زیر جمعیت علل بیماری ژنتیکی خاصی دارد که با بقیه مت•
است
عواملی مانند فاصله جغرافیایی باعث جدایی جمعیت ها می شود•
هر زیر جمعیت مسیر تکاملی متفاوتی طی می کند•
علائم بیماری یکسان ولی علل ژنتیکی متفاوت•
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پیشینه تحقیق

ساختار جمعیت•
مبتنی بر فاصله•
مبتنی بر مدل•
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پیشینه تحقیق

تشخیص برهم کنش•
تک جایگاهی•
رگرسیون•
جستجوی فراگیر•
بیزی•
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BEAMپیشینه ی 

Bayesian Epistasis Association Mappingمخفف •

•BEAM1 حالته ی ساده۳نشانگر
•BEAM2بلوک بندی ژنوم
•BEAM3گراف بیماری بجای بلوک بندی

•BEAM4رگرسیون بیزی
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مدل پیشنهادی

ساختار جمعیت•
بیز گوناگونی•

تشخیص بیماری•
BEAM3تشخیص روایستایی با •
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(ورودی ها)مدل پیشنهادی 

فردNجایگاه برای Lژن نمود دو دگره ای از •
•Y سالم»یا « بیمار»برچسب»
از قبل می دانیمKتعداد خوشه ها •
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(پارامترها)مدل پیشنهادی 
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(پارامترها)مدل پیشنهادی 
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(مدل گرافیکی)مدل پیشنهادی 

احتمال توأم پارامترها•
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(ساختار جمعیت)مدل پیشنهادی 

وینبرگ هستند-زیر جمعیت ها در تعادل هاردی•

بسامد دگره های هر زیر جمعیت مستقل از بقیه است•
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مدل پیشنهادی
(بیز گوناگونی/ساختار جمعیت)
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مدل پیشنهادی
(تشخیص بیماری)
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مدل پیشنهادی
(مقدار اولیه ی مدل بیماری)
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مدل پیشنهادی
(به روزرسانی گراف)
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الگوریتم پیشنهادی
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(تحلیل)مدل پیشنهادی 
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تولید داده های ساختگی

شبیه سازی•
جمعیت غیر مخلوطی•
جمعیت مخلوطی•
مدل بیماری•
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تولید داده های جمعیت
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تولید داده ی بیماری
(مشخص کردن مدل بیماری)
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تولید داده ی بیماری
(هاSNPتعیین جایگاه ها و )

۲جمعیت 

SNP جایگاه

۱ ۷۸

۱ ۴۲۱۶

۱ ۷۳۸۹

۱ ۰ ۵۴۳۵ ۹۴۹۱

۱ ۲ ۲۹۶۹ ۸۶۷۹

۱ ۲ ۱ ۵۷۸ ۳۷۸۶ ۹۹۷۰

۱جمعیت 

SNP جایگاه

۰ ۲۲۰

۱ ۲۳۹۲

۲ ۵۵۰۵

۰ ۲ ۶۱۸۳ ۸۱۳۹

۲ ۰ ۵۳۹ ۳۲۴۲

۰ ۰ ۱ ۱۷۲۴ ۲۶۲۰ ۶۰۰۵
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تولید داده ی بیماری
(افزودن برچسب)
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نتایج

بررسی دقت خوشه بندی•
بیز گوناگونی•
زنجیر مارکوف مونت کارلو•

تشخیص بیماری•
مجموعه داده های دارای تمام جایگاه های بیماری•
مجموعه داده با برهم کنش سه گانه•
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K=2دقت خوشه بندی 

MAF=2% MAF=1%
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K=3دقت خوشه بندی 

MAF=2% MAF=1%
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مقایسه روش های خوشه بندی

زنجیر مارکوف مونت کارلو
نمونه برداری از توزیع پسین•

زمان زیاد برای نمونه برداری•

عملکرد بهتر در حجم کم نمونه•

ی نمونه برداری بیشتر برای نمونه ها•
بزرگ برای بهبود دقت

بیز گوناگونی
بهینه سازی•

سرعت بیشتر در همگرایی•

شترنیاز به حجم نمونه ی به نسبت بی•

کوچک کردن مقدار آستانه برای •
نمونه های بزرگ برای بهبود دقت
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تشخیص بیماری
۱مجموعه داده ی 

الگوریتم پیشنهادی BEAM3
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تشخیص بیماری
۲مجموعه داده ی 

الگوریتم پیشنهادی BEAM3
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مقایسه تشخیص بیماری
۲و ۱مجموعه داده های 

الگوریتم پیشنهادی

کاذب های ندارد-درست•

تمام تک جایگاهی ها شناسایی •
می شوند

ایی جایگاه های دوگانه بیشتری شناس•
می شود

BEAM

کاذب دارد-گاهی درست•

جایگاهی ها شناسایی -گاهی تک•
نمی شوند

ی یکی از جایگاه های دوگانه شناسای•
می شود
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تشخیص بیماری
(تأثیر خوشه بندی)۳مجموعه داده ی 

الگوریتم پیشنهادی BEAM3

31 of 38



مقایسه تشخیص بیماری
۳مجموعه داده ی 

الگوریتم پیشنهادی

وندتمام جایگاه ها شناسایی می ش•

کاذب ندارد-درست•

BEAM

جایگاه ها شناسایی نمی شود۲•

کاذب گزارش می شود-درست•
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(تأثیر خوشه بندی)۳تشخیص بیماری مجموعه داده ی 

BEAM3زیر جمعیت های جداگانه در 

۲زیر جمعیت  ۱زیرجمعیت 
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تشخیص بیماری با
زیر جمعیت های جداگانه

افزودن مرحله پیش پردازش•
بهبود دقت تشخیص•
تمام جایگاه های خاص زیر جمعیت شناسایی می شوند•

کاذب ها رفع می شود-درست•
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نوآوری

درنظر گرفتن ساختار جمعیت در تشخیص بیماری•

با بیز گوناگونیMCMCجایگزین کردن خوشه بندی •
یجایگزین کردن مدل جستجوی فراگیر با روش یافتن روایستای•
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کارهای آینده

تولید داده های ساختگی با روش های پیچیده تر•
تولید داده های جمعیت•
تولید داده های بیماری•

کنترل-توسعه ی الگوریتم برای داده های غیر مورد•
QTLداده های •

داده های واقعی•
انجام شد ولی نتایج ضعیف بود۱۰۰٪( GSE2814)داده های موش •
انجام شده۹۰٪( GSE68086)داده های انسان •
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تشکر و تقدیر

دکتر سید محمود طاهری•
دکتر سید مرتضی امینی•
دکتر فیروزه ریواز•
مهندس مهرداد تمیجی•

37 of 38



پرسش و پاسخ
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