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	چکيده:

يكي از اهداف اصلي در بيوانفورماتيك، فهميدن مكانيزم تنظيم ژن در سطح ژنوم است. اغلب روشهاي پيشنهادي تاكنون از يك نوع داده (معمولا داده‌هاي مربوط به بيان ژن) براي مدل‌سازي تنظيم ژن استفاده كرده‌اند. از آنجا كه فرايند تنظيم ژن در سلول و مخصوصا در يوكاريوت‌ها بسيار پيچيده است، نمي‌توان انتظار داشت با استفاده از داده‌هاي مربوط به بخشي از اين فرايند، مدل‌سازي كامل آن امكان پذير باشد. در يكي از معدود مطالعاتي كه اخيرا توسط ميدن‌درف در دانشگاه كلمبيا انجام شده است، جنبه‌هاي بيولوژيك مختلف اين فرايند در نظر گرفته شده است. اين تحقيق با استفاده از داده‌هاي بيان ژن و همچنين اطلاعات مربوط به وجود يا عدم وجود محل اتصال عوامل تنظيمي در بخش تنظيمي ژن، به پيش‌بيني وضعيت تنظيمي ژن‌ها پرداخته است.
آنچه در اين پايان‌نامه انجام شده است، ابتدا تغيير در چارچوب تعريف شده توسط ميدن‌درف از كلاس‌بندي به تخمين تابع مي‌باشد. براي اين كار از شبكه عصبي استفاده شده است. با توجه به ماهيت داده‌هاي مربوط به محل اتصال عوامل تنظيمي، با استفاده از آزمون ويلكاكسون به انتخاب موثر ويژگي‌هاي مربوط به هر نمونه پرداخته شده است. همچنين از دو منبع ديگر براي اين داده‌ها استفاده شده است كه نتايج شبيه‌سازي با استفاده از آنها بهتر از داده‌هاي مورد استفاده توسط ميدن‌درف مي‌باشد.
در ادامه از چارچوب تعريف شده توسط ميدن‌درف و تغيير مساله به كلاس‌بندي استفاده شده است و عملكرد شبكه عصبي و ماشين‌هاي بردار پشتيبان در اين موضوع مورد بررسي قرار گرفته است. شبيه‌سازي نشان مي‌دهد كه روش پيشنهادي نتايج پيش‌بيني بهتري براي كلاس‌بندي ژن‌ها نسبت به روش‌هاي قبلي دارد.
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	Abstract:

One of the central goals in bioinformatics and systems biology is to understand Gene regulation mechanisms on a system-wide level. Most published approaches focus either on identifying a few strong regulatory patterns or on learning a Descriptive model from high-throughput data.. Since diverse biological aspects are important for gene regulation, important knowledge is not used by these Methods. Currently, the only method that can be used for classification is the model by Middendorf where the presence of transcription factor binding sites in the regulatory regions of genes together with the expression levels of regulators are used to predict the regulatory state of genes. A predictive methodology enables the use of powerful tools from machine learning to assess the statistical significance of the predictions.

In this thesis we first rephrase the model of Middendorf in a function estimation framework using Artificial Neural Networks. Because of the nature of Trancscription Factor Binding Site data, Wilcoxon test is used to select the most important features.A logic oriented representation

Additionally we changed the regression problem to classification as Middendorf. This classification has been done using Neural Networks and Support Vector Machines. Simulations show that the proposed method has better accuracy in prediction of gene regulation.




