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1. Giới thiệu
• Một khía cạnh quan trọng của nghiên cứu gen chức năng liên quan đến việc xác định các 

mối quan hệ giữa mức độ biểu hiện của các gen và phản ứng sinh học cụ thể. 

• Về vấn đề này, một số nghiên cứu đã được tiến hành để đánh giá cơ sở di truyền cơ bản 

của phản ứng tế bào gây ra bởi các hóa chất khác nhau. 

 Các dữ liệu từ nghiên cứu này có thể được biểu diễn dưới 

dạng một bảng quyết định (DT)

 Vì số lượng gen thường được xét đến có xu hướng khá lớn, 

nó gây khó khăn cho việc xác định các tập con tối thiểu của 

các gen chịu trách nhiệm cho một phản ứng tế bào (?) 
(cellular response) hoặc chức năng sinh học. 



1. Giới thiệu (tiếp)

 Lý thuyết tập thô (RST): là công cụ hữu hiệu xử lý các
dữ liệu rời rạc dạng bảng quyết định(DT)

 RST cung cấp các thủ tục tính toán để xác định các tập
con nhỏ nhất của các thuộc tính, duy trì các mối quan
hệ quan trọng để hỗ trợ quá trình sinh các luật đơn
giản.



2. Bảng quyết định



3. Lý thuyết tập thô

 Các hàng (rows):  tập các đối tượng

 Các cột (columns) : tập các thuộc tính

 Trong bảng quyết định

 Dựa vào tập con       của A ta có sự phân lớp của X theo
A

 Tập xấp xỉ dưới của tập con S của X theo

 Tập xấp xỉ trên của tập con S của X theo

 Biên của S theo là



3. Lý thuyết tập thô (tiếp)



Đo độ chính xác và chất lượng của phân lớp

 Theo công thức (3.2.7) ta có

và

là họ các lớp xấp xỉ trên và dưới của X dựa theo phân
hoạch

 Độ chính xác

 Chất lượng



4. Ví dụ



4.1 Phân tích bảng 3.1

 Đối tượng (rows) 

 Thuộc tính đk (column)

 Phân lớp theo các thuộc tính điều kiện

ta có bảng 3.2

 Phân lớp theo thuộc tính quyết định (biểu hiện của p)

ta có bảng 3.3



4.2 Phân lớp bảng 3.1 theo thuộc tính đk



4.3 Phân lớp bảng 3.1 theo thuộc tính qd



4.4 Biểu hiện gene 

 Độ chính xác phân lớp Acc[X(D)]=0.60

 Chất lượng phân lớp Qual[X(D)]=0.75



4.5 Thuộc tính dư thừa

 Thuộc tính dư thừa là thuộc tính không ảnh hưởng
đến quá trình phân lớp của bảng quyết định

 Trong bảng qd 3.1 thì gen-3 là dư thừa. Tập {gen-1, gen-
2} tạo thành các C-rút gọn và D-rút gọn.

 Các tập {gen-1,gen-3}, {gen-2, gen-3} không tạo thành
các C-rút gọn và D-rút gọn.



5. Rút trích luật
 Luật (R) có dạng If A then B

 Do {gen-1, gen-2} là tập rút gọn duy nhất nên rút trích
luật ta dựa vào tập thuộc tính này. 



5. Rút trích luật (tiếp)



6. Biểu hiện gen do tác dụng của thuốc
và p trên tế bào ung thư gan HEPG2

 Ứng dụng của RST vào một tập dữ liệu thực tế trên mối
quan hệ giữa biểu hiện gen do thuốc tới sự biểu hiện của p 
trên tế bào ung thư gan [xem 20] 

 Phản ứng của tế bào HEPG2 dựa trên 30 loại thuốc (bảng
3.6)  với sự thay đổi mức độ biểu hiện trên 17 gen (bảng
3.8)

 Kết quả:  17 loại thuốc chia vào 8 lớp có biểu hiện P

13 loại thuốc chia vào 5 lớp không có biểu hiện p

 Bảng 3.7 liệt kê các tập hợp các gen đánh dấu 13 ứng cử viên 
ban đầu được đề xuất bởi Sawada et al. [20] cùng với kí hiệu
của gen, sản phẩm gen, và các chức năng sinh học.





Bảng 3.7 liệt kê các tập hợp các gen đánh dấu 13 ứng cử viên ban đầu được đề

xuất bởi Sawada et al. [20] cùng với biểu tượng của họ gen, sản phẩm gen, và

các chức năng sinh học.



6.1 Tập dữ liệu



Tập dữ liệu(tiếp)



6.2 Xác định mức độ biểu hiện gen



Bước1. Xác định các D-rút gọn



Bước 2. Các luật ban đầu

LHSSup (R) =|A|, RHSSup (R) =|B|, RHSAcc(R)=|B|/|A| 
LHSCov =|A|/30; RHSCov=|B|/17

 Luật (R): If A then B



Bước 3. Chọn các luật mạnh nhất
 RHS Cov: đo mức độ mạnh của luật nên ta quan tâm đến
hệ số này.

 Chọn các luật có RHS Cov >= 0.5

 Kết hợp với các D-reduct để tiên đoán các biểu hiện của p 
do tác dụng của thuốc

 Rule-2 và D-reduct D10



Bước 4. Chọn luật đơn giản, loại các
thuộc tính dư thừa



Bước 5. chọn các luật mạnh nhất(tiếp)



Bước 6+7. Phân lớp các gen quan
trọng nhất



Trân trọng cám ơn!
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