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BACKGROUND AND OBJECTIVES: Clustering is one of the basic techniques in data 
mining and machine learning, which is used to divide a set of data into homogeneous 
subsets. There are different methods for clustering, each of which has its own 
strengths and weaknesses. One of the main challenges in clustering is finding the 
optimal number of clusters and optimal allocation of data to these clusters. Genetic 
algorithm, as an optimization method based on natural evolution, has a high ability to 
solve complex problems and search for large solution spaces and can be used as an 
effective tool in clustering. The purpose of this article is to investigate the efficiency 
and accuracy of genetic algorithm in data classification and compare it with traditional 
clustering methods for classification. In order to evaluate the performance of this 
algorithm, several insurance data sets are used and the obtained results are analyzed 
with different criteria such as accuracy. Also, different parameters of the genetic 
algorithm are examined and their effects on the final performance of the algorithm 
are studied in order to determine the most optimal settings for data classification.
METHODS: In this research, to form chromosomes, at first, the number of clusters 
was determined. Considering that each cluster center had as many features as the 
number of features in the data set, the length of each chromosome was determined 
by multiplying the number of clusters by the number of features. New and diverse 
methods were used for Crossover, Mutation and Survival processes. Also, the 
evaluation criterion similar to the K-means algorithm was chosen to optimize the 
clustering performance. This innovative approach led to improving the accuracy and 
efficiency of the classification process.
FINDINGS: By applying the method described in this article to three insurance data sets 
for fraud detection, we have interesting results with 12% improvement in F1 and 10% 
increase in accuracy in the first data set, 1% improvement in F1 and 1% improvement 
in accuracy in the first data set. Second and finally, 1% improvement in F1 and 2% 
improvement in the accuracy of the third data set compared to the K-means method 
and other methods have been achieved. Due to the 2-mode data in this data set, the 
problem is solved for two clusters using the algorithm and the best label for each 
cluster is selected according to the real labels of the data and the result is presented 
as the results of classification problems. Additionally, significant improvements in 
metrics such as ARI and other clustering evaluation criteria have been achieved, and 
remarkable progress has been made compared to the standard genetic algorithm.
CONCLUSION: Genetic Algorithm is able to solve complex problems without definite 
solution and can perform better in data clustering than traditional methods such 
as K-means. By combining probabilities and randomness, this approach provides 
the possibility to examine more points as cluster centers and improve clustering 
performance. The results show that this method works better than the famous 
methods in some cases and provides a suitable structure for data clustering.
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مقاله علمی 
 تشخیص تقلب در بیمة خودرو با استفاده از خوشه بندی بهبودیافته با الگوریتم ژنتیک 

بهنام یوسفی مهر، مهدی قطعی*، سینا مرادی، یاسمین تفکر، ساجد توکلی

گروه علوم کامپیوتر، دانشکده ریاضی و علوم کامپیوتر، دانشگاه صنعتی امیرکبیر )پلی تکنیک تهران(، تهران، ایران.

پیشینه و اهداف: خوشه بندی یکی از روش های اساسی در داده کاوی و یادگیری ماشین است که برای تقسیم مجموعه ای 
از داده ها به زیرمجموعه های همگن به کار می رود. روش های مختلفی برای انجام خوشه بندی وجود دارد که هریک نقاط 
قوت و ضعف خاص خود را دارند. یکی از چالش های اصلی در خوشه بندی، یافتن تعداد خوشه های بهینه و تخصیص بهینة 
داده ها به این خوشه هاست. الگوریتم ژنتیک، به عنوان روش بهینه سازی مبتنی بر تکامل طبیعی، توانایی بالایی در حل مسائل 
پیچیده و جست وجوی فضای جواب های بزرگ دارد و می تواند به عنوان یک ابزار مؤثر در خوشه بندی به کار رود. هدف 
این مقاله، بررسی کارایی و دقت الگوریتم ژنتیک در کلاس بندی داده ها و مقایسة آن با روش های سنتی خوشه بندی برای 
کلاس بندی است. به منظور ارزیابی عملکرد این الگوریتم، چندین مجموعه داده بیمه استفاده شده و نتایج به دست آمده با 
معیارهای مختلفی مانند دقت تحلیل می شوند. همچنین، پارامترهای مختلف الگوریتم ژنتیک بررسی شده و تأثیر آن ها بر 

عملکرد نهایی الگوریتم مطالعه می شود تا بهینه ترین تنظیمات برای کلاس بندی داده ها تعیین شود.
روش شناسی: در این پژوهش، به منظور تشکیل کروموزوم ها، ابتدا تعداد خوشه ها مشخص شد. با توجه به اینکه هر مرکز 
خوشه به  اندازة تعداد ویژگی های مجموعه داده دارای ویژگی بود، طول هر کروموزوم به صورت حاصل ضرب تعداد خوشه ها 
در تعداد ویژگی ها تعیین شد. برای فرایندهایCrossover ،Mutation  و Survival از روش های نوین و متنوعی بهره گرفته 
شد. همچنین، معیار ارزیابی مشابه الگوریتم K-means انتخاب شد تا عملکرد خوشه بندی بهینه سازی شود. این رویکرد 

نوآورانه به بهبود دقت و کارایی فرایند کلاس بندی منجر شد.
یافته ها: با اعمال روش توضیح داده شده در این مقاله برای تشخیص تقلب در ۳ مجموعه دادة بیمه، به نتایج جالب توجهی با 
12% بهبود در F1  و 10% افزایش دقت در مجموعه دادة اول،  1% بهبود F1 و دقت در مجموعه دادة دوم و در نهایت نیز %1 
بهبود در F1 و 2% بهبود در دقت مجموعه دادة سوم نسبت به روشK-means  و سایر روش ها حاصل  شده است. با توجه به 
2 کلاس بودن داده ها در این مجموعه  داده ها ، مسئله به ازای 2 خوشه با استفاده از الگوریتم حل  شده و بهترین برچسب برای 
هر خوشه با توجه به برچسب های واقعی دادگان انتخاب  شده و نتیجه به صورت نتایج حاصل از مسائل دسته بندی ارائه  شده 
است، همچنین بهبود چشمگیری در معیارهایی همچون ARI و سایر معیارهای ارزیابی خوشه بندی حاصل  شده و پیشرفت 

چشمگیری نسبت به الگوریتم ژنتیک عادی نیز حاصل  شده است.
نتیجه گیری:  الگوریتم ژنتیک قابلیت حل مسائل پیچیده و بدون راه حل قطعی را دارد و می تواند در خوشه بندی داده ها 
عملکرد بهتری نسبت به روش های سنتی مانند K-means داشته باشد. این رویکرد با ترکیب احتمالات و تصادفی بودن، امکان 
بررسی نقاط بیشتر به عنوان مراکز خوشه و بهبود عملکرد خوشه بندی را فراهم می کند. نتایج نشان می دهد که این روش در 

برخی موارد بهتر از روش های معروف عمل می کند و ساختار مناسبی برای خوشه بندی داده ها ارائه می دهد.
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 مقدمه     
صنعت بیمه به دلیل ماهیتش، به راحتی در معرض کلاهبرداری 
و تقلب قرار می گیرد. در بیمة خودرو، بیمه گر تمامی خسارت هایی 
را که توسط خودرو یا بار آن به اشخاص ثالث وارد می شود، پوشش 

.(Seidi Aghili Abadi et al., 2017) می دهد
و  نظارت شده  روش های  از  می توان  کلاهبرداری  تشخیص  برای 
  .(Yousefimehr and Ghatee, 2025)گرفت بهره  نظارت  بدون 
موجود  برچسب خورده  داده های  که  زمانی  نظارت شده  روش های 
صورت  در  اما   .(Ahmadlou et al., 2023) کارآمدند  باشند، 
یا هزینه بر بودن برچسب گذاری، روش های بدون نظارت  محدودیت 
موارد  برای شناسایی  K-means و سلسله مراتبی  مانند خوشه بندی 
غیرعادی کاربرد دارند(Tajaddodi Nodehi et al., 2023). در این 
پژوهش، فرض شده که امکان برچسب گذاری وجود ندارد و نیاز به 

یک الگوریتم بدون نظارت است.
الگوریتم ژنتیک که هالند در سال 1992 معرفی کرد، از فرایند 
تکامل زیستی و نظریة بقای اصلح داروین الهام گرفته است. عناصر 
براساس  انتخاب  کروموزوم،  نمایش  شامل  ژنتیک  الگوریتم  اصلی 
شایستگی، و عملگرهای زیست شناسی مانند انتخاب، جهش، و تبادل 
هستند. کروموزوم ها به صورت رشته های باینری نمایش داده  شده و 
می شوند  جایگزین  ژنتیکی  عملگرهای  از  استفاده  با  تکراری  به طور 

.(Katoch et al., 2021)
الگوریتم k-means روشی محبوب برای خوشه بندی داده هاست 
نقطه   k ابتدا  می کند.  تقسیم  خوشه   k به  را  داده ها  مجموعه  که 
نمونه  هر  و  می شود  انتخاب  تصادفی  به صورت  اولیه  مراکز  به عنوان 
مراکز خوشه ها  می یابد.  اختصاص  مرکز خوشه  نزدیک ترین  به  داده 
تا زمانی که تغییرات ناچیز شوند، به روزرسانی می شوند. هدف اصلی 
الگوریتم، کمینه کردن مجموع مربعات فاصله بین نقاط داده و مراکز 

.(Ahmed et al., 2020) خوشه هاست
تقسیم  یا  ترکیب  با  سلسله مراتبی  خوشه بندی  الگوریتم های 
ابتدا مشخص  در  تعداد خوشه ها  و  می کنند  عمل  موجود  گروه های 
نمی شود. خوشه بندی می تواند به دو روش از پایین به بالا یا از بالا به 
پایین انجام شود و نتیجة آن به صورت درخت نمایش داده می شود 

.(Shetty and Singh, 2021)
لازم است توجه داشته باشیم که در مسائل یادگیری بدون ناظر، 
مدل  از  حاصل  نتیجة  و  دقت  برچسب دار،  داده هایی  نبود  به دلیل 
داده های  از  استفاده  با  که  مدل هایی  به  نسبت  چشمگیری  به طور 
شرایطی  در  علت  همین  به  است.  کمتر  می کنند،  کار  برچسب دار 
که خود  و می خواهیم  داریم  اختیار  در  برچسب  بدون  داده های  که 
با  بگیرد؛  یاد  ناظر  بدون  بتواند  داده ،  ویژگی های  به  توجه  با  مدل، 
 2 داده هایی  با  که  شرایطی  در  مثلًا  مواجهیم.  متنوعی  چالش های 
  K-meansکلاسه و خطی جدایی ناپذیر سروکار داشته باشیم، روش
قادر به خوشه بندی صحیح داده ها در 2 کلاس اصلی داده ها نیست 

 .(Jain, 2010)
داریم  گوناگون مسئلة خوشه بندی، سعی  به روش های  توجه  با 

پایة  بر   (Centroids-based) مرکز  بر  مبتنی  روشی خوشه بندی 
 K-means الگوریتم ژنتیک ارائه دهیم که با توجه به عملکرد مناسب
و  باشد  داشته  روش  این  به  نزدیک  و  شبیه  عملکردی  صنعت،  در 
همچنین با دخیل کردن احتمالات به مدل خود اجازه دهیم که حتی 
.(Hruschka et al., 2009) داشته باشد K-means عملکردی بهتر از 
     در روش های خوشه بندی مبتنی بر مرکز، چالش و مسئلة اصلی پیدا 
کردن مناسب مرکز خوشه هاست. روش K-means که معروف ترین 
روش در این دسته است، میانگین داده های درون یک خوشه را به عنوان 
.(Yong and  Xin cheng, 2012) مرکز خوشه آن در نظر می گیرد 
 اما در حالات بسیاری بهترین حالتی که می توان برای مرکز خوشه در 
نظر گرفت بدین صورت نیست و K-means نیز نتایج خوبی نخواهد 
ممکن  که  اولیة خوشه ها  مراکز  تصادفی  انتخاب  و همچنین  داشت 
است به همگرایی بهینة محلی و نتایج ضعیف منجر شود. این الگوریتم 
یافتن  به جای  است  ممکن  و  است  حساس  مراکز  اولیة  انتخاب  به 
بهینة جهانی، به نتایج محلی بسنده کند. همچنین، استفاده از فاصلة 
اقلیدسی و فرض کروی بودن خوشه ها باعث ناکارآمدی در شناسایی 
.(Ikotun et al., 2023) می شود  هم پوشان  یا  پیچیده   خوشه های 
     همچنین معیارهای متنوعی برای اندازه گیری فاصله نیز استفاده 

.(Singh et al., 2013) می شود، مثلًا فاصلة منهتنی یا اقلیدسی
خوشه بندی  برای  مرکز  بر  مبتنی  روشی  بخواهیم  اگر  حال 
مسئله  جواب  باید  باشد،  ژنتیک  الگوریتم  بر  مبتنی  که  دهیم  ارائه 
دربیاوریم کروموزوم هایی  قالب  در  خوشه هاست  مرکز  همان  که   را 
 (Maulik and Bandyopadhyay, 2000) و باید ساختار مسئله را به 
.(Bhatia, 2014) ساختار مورد استفاده توسط الگوریتم ژنتیک دربیاوریم 

انتخاب   مواردی مثل تابع برازندگی (fitness function)، عملیات 
جهش  عملیات  و   )crossover( تقاطع  عملیات   ،(selection)
.(Roy and Sharma, 2010) را بر روی آن تعریف کنیم )mutation( 

 همچنین باید نحوة تخصیص داده ها به هریک از این مراکز خوشه 
را تعریف کنیم، سپس می توانیم این مسئله را با استفاده از الگوریتم 
با سایر روش های خوشه بندی  از آن  ژنتیک حل کنیم و مقایسه ای 

.(Rahman and Islam, 2014) داشته باشیم
 K-means با  ژنتیک  الگوریتم  ترکیب  که  می دهد  نشان  نتایج 
به  دلیل تشابه در تابع ارزیابی، نسبت به سایر روش ها عملکرد بهتری 
افزایش  را  همگرایی  سرعت  ابتدا،  در   K-means از  استفاده  دارد. 
کاوش  و  نتایج  بهبود  برای  ژنتیک  الگوریتم  درحالی که  می دهد، 
یا  کمیاب  داده های  در  ترکیب  این  و  می شود  استفاده  گسترده تر 

غیرقابل  اعتماد، دقت و انعطاف پذیری بیشتری ارائه می دهد. 
می توان نوآوری این مقاله را در ساختاربندی دقیق و بهبودیافتة 
آن  عملگرهای  تنظیم  و  خوشه بندی  مسئلة  برای  ژنتیک  الگوریتم 
این  که  کرد  خلاصه  باشد،  داشته  را  کارایی  بهترین  که  به صورتی 

نوآوری بر روی مجموعه  داده های بیمه بررسی  شده است.

 مروری بر پیشینة پژوهش
Lu et al. (2016) در روش خود از ترکیب K-means و الگوریتم 
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ژنتیک برای حل مسئلة چند فروشندة دوره گرد بدون تقاطع مسیرها 
انتخاب  و  رئوس  تقسیم بندی  برای   K-means کردند.  استفاده 
در  موازی  به صورت  ژنتیک  الگوریتم  و  شده  استفاده   آغازین  شهر 
تعیین شده  اهداف  به  هم  ترکیب  این  می شود.  اجرا  زیرمجموعه  هر 

می رسد و هم به دلیل پردازش موازی سرعت بالایی دارد.
که  است  کرده  ارائه    Babaie et al. (2016) را  دیگری  روش 
برای خوشه بندی و برنامه ریزی بودجة خانوارها، از ترکیب دو روش 
به عنوان  همین طور ژنتیک  می کند.  استفاده  ژنتیک  و   K-means
یک الگوریتم فراابتکاری توانسته سرعت رسیدن به جواب بهینه در 

الگوریتم K-means را بالا ببرد.
Aibinu et al. (2016) روشی ارائه داد تا در زمان ترکیب این 
دو الگوریتم، کنترل جمعیت انجام  شده و همین طور عملیات تقاطع، 
این  که  می دهد  نشان  نتایج  شود.  انجام  والد  کروموزوم  چندین  با 

الگوریتم روی مسیریابی ربات ها بسیار خوب عمل کرده است
برای  ژنتیک  الگوریتم  از   ،Chang et al. (2009) روش  در 
مرکز  نمایانگر  کروموزوم  هر  آن  در  که  شده  استفاده   خوشه بندی 
خوشه هاست. با تعریف بازترتیبی ژن و استفاده از یک عملگر تقاطع 
بررسی  بهتر  فضای جست وجو  کروموزوم ها،  بین  شباهت  بر  مبتنی 
به  نسبت  بهتری  عملکرد  روش  این  می دهد  نشان  نتایج  می شود. 
K-means داشته و انعطاف پذیری بالایی در حل مسائل مختلف دارد

بررسی این مقالات نشان می دهد که ترکیب روش خوشه بندی با 
الگوریتم ژنتیک می تواند گام مثبتی برای بهبود تشخیص تقلب باشد.

 روش شناسی پژوهش
در این بخش به بررسی روش پیشنهادی می پردازیم. شکل 1 عملکرد 

کلی روش ارائه شده را که مشابه الگوریتم ژنتیک است، نشان می دهد. 
در خوشه بندی مبتنی بر مراکز، لازم بود داده های موجود را درون 
که  کنیم  انتخاب  به گونه ای  را  خوشه  هر  و  دهیم  قرار  خوشه هایی 
داشته  را  یکدیگر  به  نزدیکی  و  تراکم  بیشترین  آن  درون  داده های 
باشند (Sonia Sharma and Shikha Rai, 2014). برای انجام این 
کار، نیاز بود تا مراکز خوشه ها را بیابیم و هر داده را به نزدیک ترین 

خوشه وصل کنیم.
کروموزوم ها  درون  را  مسئله  پاسخ  باید  ژنتیک،  الگوریتم  در 
تقاطع و  از عملیات  استفاده  با  ذخیره می کردیم و تلاش می کردیم 
جهش کروموزوم هایی با کارایی بهتر تولید کنیم و بهترین کروموزوم 

.(Katoch et al., 2021) را به عنوان پاسخ نهایی برگردانیم
مرکز  هر  کروموزوم ها،  درون  خوشه ها  مراکز  ذخیره سازی  برای 
ذخیره  بعدی   n فضای  در  هندسی  مختصات  یک  به عنوان  خوشه 
 k داشتن  با  است.  بررسی  مورد  ویژگی های  تعداد   n که  می شود 
خوشه، هر کروموزوم باید k مختصات n بعدی را ذخیره کند. بنابراین، 
کروموزوم ها به صورت یک آرایة k×n در نظر گرفته شدند که هر خانه 
برای هر  تعداد ژن های لازم  بنابراین  آن یک ژن محسوب می شود. 

کروموزوم، از رابطة زیر به دست می آید:
(n) تعداد ویژگی × )K( تعداد خوشه = )Kn( تعداد ژن کروموزوم

در این پژوهش، با هدف تشخیص داده های تقلبی، تعداد خوشه ها 

 
 

  شده ارائهمراحل كلي روش  . 1 شكل
Figure 1. General steps of the method  

  

  شکل1. مراحل کلی روش ارائه شده
Figure 1. General steps of the method
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است.  گرفته  شده  نظر  در   2 با  برابر  داده ها  بودن  دوکلاسه  به دلیل 
تعداد  می توان  مسئله،  نیاز  و  مجموعه  داده  نوع  به  بسته  بااین حال، 

خوشه ها را تغییر و با برچسب های موجود در مسئله تطبیق داد.
اطلاعی  هیچ  نهایی  برچسب های  تعداد  از  درصورتی که  گرچه 
ژن  یک  پارامتر  به عنوان  نیز  K را  خود  می توان  باشیم،  نداشته 
پرداخت کار  ادامة  به  اساس  آن  بر  و  داد  قرار  کروموزوم ها   درون 

.(Maulik and Bandyopadhyay, 2000) 
با توجه به اینکه مختصات در این مسئله به صورت اعداد اعشاری 
است، ساختار کروموزوم ها به صورت آرایه ای از اعداد اعشاری تعریف 
کروموزوم ها  کیفیت  سنجش  برای  معیاری  بود  نیاز  سپس،  شدند. 
رتبه بندی کرد. گفته شد که  را  بتوان هر کروموزوم  تا  تعریف شود 
اگر مرکز خوشه به گونه ای تعیین شود که نقاط نزدیک به آن خوشه 
انجام  شده  مناسبی  خوشه بندی  که  معناست  بدین  باشند،  متراکم 

.(Chiang et al., 2006) است
شدند،  استخراج  کروموزوم  از  خوشه ها  مراکز  بدین ترتیب، 
داده های موجود به نزدیک ترین مرکز خوشه متصل شدند و مجموع 
فاصلة اقلیدسی نقاط از مرکز هر خوشه محاسبه شد. بدیهی است که 
هرچه این مجموع فاصلة اقلیدسی کمتر باشد، کروموزوم بهتر خواهد 
بود. بنابراین، خوب بودن کروموزوم نسبتی عکس با این مقدار دارد. 
به عنوان  خوشه ها  مراکز  از  فاصله  مجموع  این  معکوس  نتیجه،  در  

معیار ارزندگی معرفی شد.

. سپس، ندای از اعداد اعشاری تعریف شدصورت آرایهها به صورت اعداد اعشاری است، ساختار کروموزومبا توجه به اینکه مختصات در این مسئله به
ای تعیین گونهشد که اگر مرکز خوشه به  گفتهبندی کرد.  ها تعریف شود تا بتوان هر کروموزوم را رتبهنیاز بود معیاری برای سنجش کیفیت کروموزوم

. شده است مناسبی انجام بندی خوشهشود که نقاط نزدیک به آن خوشه متراکم باشند، بدین معناست که 

اقلیدسی نقاط از  ةفاصلو مجموع  شدندترین مرکز خوشه متصل  های موجود به نزدیکها از کروموزوم استخراج شدند، داده، مراکز خوشهترتیببدین
اقلیدسی کمتر باشد، کروموزوم بهتر خواهد بود. بنابراین، خوب بودن کروموزوم   ةفاصلمرکز هر خوشه محاسبه شد. بدیهی است که هرچه این مجموع  

. معرفی شدارزندگی معیار عنوان ها بهنتیجه، معکوس این مجموع فاصله از مراکز خوشه   نسبتی عکس با این مقدار دارد. در

ارزندگی 1

∑ ∑ √∑ (𝐶𝐶𝑘𝑘𝑘𝑘−𝑃𝑃𝑘𝑘𝑖𝑖)2𝐹𝐹
𝑘𝑘=1

𝑁𝑁𝑘𝑘
𝑖𝑖=1

𝑁𝑁𝑐𝑐
𝑘𝑘=1

. است  ةخوشمرکز  𝐶𝐶𝐾𝐾های مجموعه داده و تعداد ویژگی  ، ةهای درون خوشتعداد داده 𝑁𝑁𝑘𝑘ها، تعداد خوشه 𝑁𝑁𝑐𝑐که 

های متعددی روش  .   در استفاده از الگوریتم ژنتیک، نیاز بود تعدادی کروموزوم برای تشکیل جمعیت اولیه تولید کنیم
هر ژن   ی در آن بازه برا  یعدد تصادف  کی شد و سپس    نییتع  یژگیاعداد هر و  ةها ابتدا بازساخت کروموزوم  ی برا  برای تولید این جمعیت وجود دارد.

شد.  رهیو ذخ  دهیهر کروموزوم سنج  تی فیک  ،یابیشد و سپس با استفاده از تابع ارز  جادیا  یصورت تصادفبه  هیاول  تی جمع  ،ترتیباینبه.  دیانتخاب گرد

2−]را به    انتخاب اعداد برای ژن    ةباز  ،  توانستیم برای محدودتر کردن بازه و استفاده از دقت روشمیبراین،  علاوه × 𝑐𝑐𝑖𝑖, 2 × 𝑐𝑐𝑖𝑖]   محدودتر
 کرد. . این اقدام به بهبود دقت و کارایی الگوریتم کمک میاست شده توسط ارائه ةخوشم مرکز ا  بعد𝑐𝑐𝑖𝑖 کنیم، که در اینجا 

های آینده بهبود یابند و ها تولید کرد تا کروموزومتوان تعداد بسیار محدودی کروموزوم با استفاده از این بازهتولید تصادفی جمعیت اولیه، میبر  علاوه
ها انتخاب شوند و فرزندانی با . پس از ساخت جمعیت اولیه، نیاز بود تعدادی والد از بین کروموزوم  اولیه ارتقا یابد  ةکیفیت جامع

 . شوند تولید  هاآناستفاده از 

صورت تصادفی از جمعیت فعلی برای تکثیر انتخاب شدند. سپس، نیاز بود روشی و یک والد دیگر به   ارزندگی  در بخش انتخاب والد، دو والد با بهترین
وجود دارد، مانند   تقاطعهای متنوعی برای  معرفی کنیم تا بتوانیم با استفاده از آن از والدها فرزندانی ایجاد کنیم. روش  عملیات تقاطع  ةبرای نحو

 . امثال آن و ، تقاطع یکنواخت ای چندنقطه ای، تقاطع نقطهتک تقاطع 

 یتصادف  کنواختیعنوان تقاطع  روش به  نی. اشدیانتخاب م  ۳  ای  ۲،  ۱خاص از والد    یصورت انجام شد که هر ژن با احتمال  نیتقاطع به ا  اتیعمل
 ۱۲و    کروموزوم(   نیبهتر  نیدوم)   ۲از والد    دارددرصد احتمال    ۳۳کروموزوم(،    نیبهتر)   ۱از والد    دارددرصد احتمال    ۵۰هر ژن    که  شودیم  یمعرف

 ت،ی هستند. در نها  تغییر  قابل و    شده  نییتع  یصورت تجرباحتمالات به  نی( انتخاب شود. ایکروموزوم تصادف  کی)   ۳درصد احتمال داشت از والد  
 .  است لازم زیجهش ن ی برا یروش

شد، هر جهش می  فرایند. به این صورت که ابتدا، با توجه به نرخ جهش، اگر کروموزومی وارد  کردیم  های جهش تصادفی استفادهاز ترکیب روشما  
 شد. ای که مقادیر آن ویژگی در آن قرار داشت، با عددی تصادفی از آن بازه جایگزین میصورت تصادفی دوباره با توجه به بازه ژن آن به

صورت تصادفی دو خوشه داشتیم، یک موقعیت به  فقطکه  . ازآنجااستشده، جهش جایگزینی    روش دیگری که برای جهش در این گزارش استفاده
 جا شدند:در کروموزوم انتخاب شد و سپس طبق فرمول زیر، دو ژن با هم جابه 

(𝑖𝑖 + 𝑛𝑛)%(𝑘𝑘 ∗ 𝑛𝑛)

های جهش، به افزایش تنوع ژنتیکی و بهبود کارایی الگوریتم . این ترکیب از روشستهاتعداد خوشه  جایگاه انتخابی و    ها،  تعداد ویژگی  در اینجا،  
موقعیت تصادفی در ابتدا یک  دیگر هم عوض کنیم،    ةاگر بخواهیم بعدی از مرکز خوشه را با بعدی دیگر از مرکز خوش  در این فرمول،  کرد.کمک می

و    های مجموعه داده ضرب کردهها را در تعداد ویژگیشود. سپس، برای تعویض آن با ژن متناظر در خوشه دیگر، تعداد خوشهکروموزوم انتخاب می
و جای دو ژن را   آوریمدست    تا ژن متناظر را به  کنیممیعلاوه تعداد بعدها را نسبت به آن محاسبه  به  ،شده  انتخابآن موقعیت تصادفی    ةماندباقی

 عوض کنیم. 

 عنوانبه. والدین انتخاب و فرزندان از طریق ترکیب و جهش ایجاد شدند. بهترین کروموزوم  شدابتدا جمعیت اولیه تولید و ارزش هر فرد محاسبه  
ها، و با تغییر تعداد خوشه  اندشده  تعیینها  ها براساس تعداد خوشه . کروموزومشدندترین مرکز خوشه متصل  جواب نهایی انتخاب شد و نقاط به نزدیک

ها ها، طول کروموزومتعداد خوشه  رییاست و با تغ  شده  تعیینها  ها براساس تعداد خوشهپژوهش، ساختار کروموزوم  نیدر ا  .کندنیز تغییر می  هاآنطول  

  K، F که  تعداد خوشه ها،  تعداد داده های درون خوشة 
تعداد ویژگی های مجموعه داده و  مرکز خوشة K است.

در استفاده از الگوریتم ژنتیک، نیاز بود تعدادی کروموزوم برای 
 .(Poikolainen et al., 2015) کنیم  تولید  اولیه  تشکیل جمعیت 
روش های متعددی برای تولید این جمعیت وجود دارد. برای ساخت 
کروموزوم ها ابتدا بازة اعداد هر ویژگی تعیین شد و سپس یک عدد 
تصادفی در آن بازه برای هر ژن انتخاب گردید. به این ترتیب، جمعیت 
اولیه به صورت تصادفی ایجاد شد و سپس با استفاده از تابع ارزیابی، 

کیفیت هر کروموزوم سنجیده و ذخیره شد.
استفاده  و  بازه  کردن  محدودتر  برای  می توانستیم  علاوه براین، 
به  را   i ژن  برای  اعداد  انتخاب  بازة   ،K-means روش  دقت  از 
بعد i ام مرکز   محدودتر کنیم، که در اینجا 

. سپس، ندای از اعداد اعشاری تعریف شدصورت آرایهها به صورت اعداد اعشاری است، ساختار کروموزومبا توجه به اینکه مختصات در این مسئله به
ای تعیین گونهشد که اگر مرکز خوشه به  گفتهبندی کرد.  ها تعریف شود تا بتوان هر کروموزوم را رتبهنیاز بود معیاری برای سنجش کیفیت کروموزوم

. شده است مناسبی انجام بندی خوشهشود که نقاط نزدیک به آن خوشه متراکم باشند، بدین معناست که 

اقلیدسی نقاط از  ةفاصلو مجموع  شدندترین مرکز خوشه متصل  های موجود به نزدیکها از کروموزوم استخراج شدند، داده، مراکز خوشهترتیببدین
اقلیدسی کمتر باشد، کروموزوم بهتر خواهد بود. بنابراین، خوب بودن کروموزوم   ةفاصلمرکز هر خوشه محاسبه شد. بدیهی است که هرچه این مجموع  

. معرفی شدارزندگی معیار عنوان ها بهنتیجه، معکوس این مجموع فاصله از مراکز خوشه   نسبتی عکس با این مقدار دارد. در

ارزندگی 1

∑ ∑ √∑ (𝐶𝐶𝑘𝑘𝑘𝑘−𝑃𝑃𝑘𝑘𝑖𝑖)2𝐹𝐹
𝑘𝑘=1

𝑁𝑁𝑘𝑘
𝑖𝑖=1

𝑁𝑁𝑐𝑐
𝑘𝑘=1

. است  ةخوشمرکز  𝐶𝐶𝐾𝐾های مجموعه داده و تعداد ویژگی  ، ةهای درون خوشتعداد داده 𝑁𝑁𝑘𝑘ها، تعداد خوشه 𝑁𝑁𝑐𝑐که 

های متعددی روش  .   در استفاده از الگوریتم ژنتیک، نیاز بود تعدادی کروموزوم برای تشکیل جمعیت اولیه تولید کنیم
هر ژن   ی در آن بازه برا  یعدد تصادف  کی شد و سپس    نییتع  یژگیاعداد هر و  ةها ابتدا بازساخت کروموزوم  ی برا  برای تولید این جمعیت وجود دارد.

شد.  رهیو ذخ  دهیهر کروموزوم سنج  تی فیک  ،یابیشد و سپس با استفاده از تابع ارز  جادیا  یصورت تصادفبه  هیاول  تی جمع  ،ترتیباینبه.  دیانتخاب گرد

2−]را به    انتخاب اعداد برای ژن    ةباز  ،  توانستیم برای محدودتر کردن بازه و استفاده از دقت روشمیبراین،  علاوه × 𝑐𝑐𝑖𝑖, 2 × 𝑐𝑐𝑖𝑖]   محدودتر
 کرد. . این اقدام به بهبود دقت و کارایی الگوریتم کمک میاست شده توسط ارائه ةخوشم مرکز ا  بعد𝑐𝑐𝑖𝑖 کنیم، که در اینجا 

های آینده بهبود یابند و ها تولید کرد تا کروموزومتوان تعداد بسیار محدودی کروموزوم با استفاده از این بازهتولید تصادفی جمعیت اولیه، میبر  علاوه
ها انتخاب شوند و فرزندانی با . پس از ساخت جمعیت اولیه، نیاز بود تعدادی والد از بین کروموزوم  اولیه ارتقا یابد  ةکیفیت جامع

 . شوند تولید  هاآناستفاده از 

صورت تصادفی از جمعیت فعلی برای تکثیر انتخاب شدند. سپس، نیاز بود روشی و یک والد دیگر به   ارزندگی  در بخش انتخاب والد، دو والد با بهترین
وجود دارد، مانند   تقاطعهای متنوعی برای  معرفی کنیم تا بتوانیم با استفاده از آن از والدها فرزندانی ایجاد کنیم. روش  عملیات تقاطع  ةبرای نحو

 . امثال آن و ، تقاطع یکنواخت ای چندنقطه ای، تقاطع نقطهتک تقاطع 

 یتصادف  کنواختیعنوان تقاطع  روش به  نی. اشدیانتخاب م  ۳  ای  ۲،  ۱خاص از والد    یصورت انجام شد که هر ژن با احتمال  نیتقاطع به ا  اتیعمل
 ۱۲و    کروموزوم(   نیبهتر  نیدوم)   ۲از والد    دارددرصد احتمال    ۳۳کروموزوم(،    نیبهتر)   ۱از والد    دارددرصد احتمال    ۵۰هر ژن    که  شودیم  یمعرف

 ت،ی هستند. در نها  تغییر  قابل و    شده  نییتع  یصورت تجرباحتمالات به  نی( انتخاب شود. ایکروموزوم تصادف  کی)   ۳درصد احتمال داشت از والد  
 .  است لازم زیجهش ن ی برا یروش

شد، هر جهش می  فرایند. به این صورت که ابتدا، با توجه به نرخ جهش، اگر کروموزومی وارد  کردیم  های جهش تصادفی استفادهاز ترکیب روشما  
 شد. ای که مقادیر آن ویژگی در آن قرار داشت، با عددی تصادفی از آن بازه جایگزین میصورت تصادفی دوباره با توجه به بازه ژن آن به

صورت تصادفی دو خوشه داشتیم، یک موقعیت به  فقطکه  . ازآنجااستشده، جهش جایگزینی    روش دیگری که برای جهش در این گزارش استفاده
 جا شدند:در کروموزوم انتخاب شد و سپس طبق فرمول زیر، دو ژن با هم جابه 

(𝑖𝑖 + 𝑛𝑛)%(𝑘𝑘 ∗ 𝑛𝑛)

های جهش، به افزایش تنوع ژنتیکی و بهبود کارایی الگوریتم . این ترکیب از روشستهاتعداد خوشه  جایگاه انتخابی و    ها،  تعداد ویژگی  در اینجا،  
موقعیت تصادفی در ابتدا یک  دیگر هم عوض کنیم،    ةاگر بخواهیم بعدی از مرکز خوشه را با بعدی دیگر از مرکز خوش  در این فرمول،  کرد.کمک می

و    های مجموعه داده ضرب کردهها را در تعداد ویژگیشود. سپس، برای تعویض آن با ژن متناظر در خوشه دیگر، تعداد خوشهکروموزوم انتخاب می
و جای دو ژن را   آوریمدست    تا ژن متناظر را به  کنیممیعلاوه تعداد بعدها را نسبت به آن محاسبه  به  ،شده  انتخابآن موقعیت تصادفی    ةماندباقی

 عوض کنیم. 

 عنوانبه. والدین انتخاب و فرزندان از طریق ترکیب و جهش ایجاد شدند. بهترین کروموزوم  شدابتدا جمعیت اولیه تولید و ارزش هر فرد محاسبه  
ها، و با تغییر تعداد خوشه  اندشده  تعیینها  ها براساس تعداد خوشه . کروموزومشدندترین مرکز خوشه متصل  جواب نهایی انتخاب شد و نقاط به نزدیک

ها ها، طول کروموزومتعداد خوشه  رییاست و با تغ  شده  تعیینها  ها براساس تعداد خوشهپژوهش، ساختار کروموزوم  نیدر ا  .کندنیز تغییر می  هاآنطول  

خوشة ارائه شده توسط K-means است. این اقدام به بهبود دقت و 
کارایی الگوریتم کمک می کرد.

علاوه بر تولید تصادفی جمعیت اولیه، می توان تعداد بسیار محدودی 
کروموزوم با استفاده از این بازه ها تولید کرد تا کروموزوم های آینده 
بهبود یابند و کیفیت جامعة اولیه ارتقا یابد (Kudova, 2007). پس از 
ساخت جمعیت اولیه، نیاز بود تعدادی والد از بین کروموزوم ها انتخاب 
.(Jebari, 2013) تولید شوند  آن ها  از  استفاده  با  فرزندانی  و   شوند 
     در بخش انتخاب والد، دو والد با بهترین ارزندگی و یک والد دیگر 

به صورت تصادفی از جمعیت فعلی برای تکثیر انتخاب شدند. سپس، 
با  تا بتوانیم  نیاز بود روشی برای نحوة عملیات تقاطع معرفی کنیم 
استفاده از آن از والدها فرزندانی ایجاد کنیم. روش های متنوعی برای 
تقاطع وجود دارد، مانند تقاطع تک نقطه ای، تقاطع چندنقطه ای، تقاطع 
.(Zainuddin and Abd Samad, 2020) آن  امثال  و   یکنواخت 
     عملیات تقاطع به این صورت انجام شد که هر ژن با احتمالی 
تقاطع  به عنوان  روش  این  می شد.  انتخاب   ۳ یا   2  ،1 والد  از  خاص 
احتمال  درصد   50 ژن  هر  که  می شود  معرفی  تصادفی  یکنواخت 
والد  از  دارد  احتمال  )بهترین کروموزوم(، ۳۳ درصد  والد 1  از  دارد 
2 )دومین بهترین کروموزوم( و 12 درصد احتمال داشت از والد ۳ 
)یک کروموزوم تصادفی( انتخاب شود. این احتمالات به صورت تجربی 
تعیین  شده و قابل  تغییر هستند. در نهایت، روشی برای جهش نیز 

.(De Falco  et al., 2002) لازم است
این  به  کردیم.  استفاده  تصادفی  روش های جهش  ترکیب  از  ما 
صورت که ابتدا، با توجه به نرخ جهش، اگر کروموزومی وارد فرایند 
جهش می شد، هر ژن آن به صورت تصادفی دوباره با توجه به بازه ای 
که مقادیر آن ویژگی در آن قرار داشت، با عددی تصادفی از آن بازه 

جایگزین می شد.
استفاده  شده،  گزارش  این  در  جهش  برای  که  دیگری  روش 
جهش جایگزینی است. ازآنجا که فقط دو خوشه داشتیم، یک موقعیت 
به صورت تصادفی در کروموزوم انتخاب شد و سپس طبق فرمول زیر، 

دو ژن با هم جابه جا شدند:

. سپس، ندای از اعداد اعشاری تعریف شدصورت آرایهها به صورت اعداد اعشاری است، ساختار کروموزومبا توجه به اینکه مختصات در این مسئله به
ای تعیین گونهشد که اگر مرکز خوشه به  گفتهبندی کرد.  ها تعریف شود تا بتوان هر کروموزوم را رتبهنیاز بود معیاری برای سنجش کیفیت کروموزوم

. شده است مناسبی انجام بندی خوشهشود که نقاط نزدیک به آن خوشه متراکم باشند، بدین معناست که 

اقلیدسی نقاط از  ةفاصلو مجموع  شدندترین مرکز خوشه متصل  های موجود به نزدیکها از کروموزوم استخراج شدند، داده، مراکز خوشهترتیببدین
اقلیدسی کمتر باشد، کروموزوم بهتر خواهد بود. بنابراین، خوب بودن کروموزوم   ةفاصلمرکز هر خوشه محاسبه شد. بدیهی است که هرچه این مجموع  

. معرفی شدارزندگی معیار عنوان ها بهنتیجه، معکوس این مجموع فاصله از مراکز خوشه   نسبتی عکس با این مقدار دارد. در

ارزندگی 1

∑ ∑ √∑ (𝐶𝐶𝑘𝑘𝑘𝑘−𝑃𝑃𝑘𝑘𝑖𝑖)2𝐹𝐹
𝑘𝑘=1

𝑁𝑁𝑘𝑘
𝑖𝑖=1

𝑁𝑁𝑐𝑐
𝑘𝑘=1

. است  ةخوشمرکز  𝐶𝐶𝐾𝐾های مجموعه داده و تعداد ویژگی  ، ةهای درون خوشتعداد داده 𝑁𝑁𝑘𝑘ها، تعداد خوشه 𝑁𝑁𝑐𝑐که 

های متعددی روش  .   در استفاده از الگوریتم ژنتیک، نیاز بود تعدادی کروموزوم برای تشکیل جمعیت اولیه تولید کنیم
هر ژن   ی در آن بازه برا  یعدد تصادف  کی شد و سپس    نییتع  یژگیاعداد هر و  ةها ابتدا بازساخت کروموزوم  ی برا  برای تولید این جمعیت وجود دارد.

شد.  رهیو ذخ  دهیهر کروموزوم سنج  تی فیک  ،یابیشد و سپس با استفاده از تابع ارز  جادیا  یصورت تصادفبه  هیاول  تی جمع  ،ترتیباینبه.  دیانتخاب گرد

2−]را به    انتخاب اعداد برای ژن    ةباز  ،  توانستیم برای محدودتر کردن بازه و استفاده از دقت روشمیبراین،  علاوه × 𝑐𝑐𝑖𝑖, 2 × 𝑐𝑐𝑖𝑖]   محدودتر
 کرد. . این اقدام به بهبود دقت و کارایی الگوریتم کمک میاست شده توسط ارائه ةخوشم مرکز ا  بعد𝑐𝑐𝑖𝑖 کنیم، که در اینجا 

های آینده بهبود یابند و ها تولید کرد تا کروموزومتوان تعداد بسیار محدودی کروموزوم با استفاده از این بازهتولید تصادفی جمعیت اولیه، میبر  علاوه
ها انتخاب شوند و فرزندانی با . پس از ساخت جمعیت اولیه، نیاز بود تعدادی والد از بین کروموزوم  اولیه ارتقا یابد  ةکیفیت جامع

 . شوند تولید  هاآناستفاده از 

صورت تصادفی از جمعیت فعلی برای تکثیر انتخاب شدند. سپس، نیاز بود روشی و یک والد دیگر به   ارزندگی  در بخش انتخاب والد، دو والد با بهترین
وجود دارد، مانند   تقاطعهای متنوعی برای  معرفی کنیم تا بتوانیم با استفاده از آن از والدها فرزندانی ایجاد کنیم. روش  عملیات تقاطع  ةبرای نحو

 . امثال آن و ، تقاطع یکنواخت ای چندنقطه ای، تقاطع نقطهتک تقاطع 

 یتصادف  کنواختیعنوان تقاطع  روش به  نی. اشدیانتخاب م  ۳  ای  ۲،  ۱خاص از والد    یصورت انجام شد که هر ژن با احتمال  نیتقاطع به ا  اتیعمل
 ۱۲و    کروموزوم(   نیبهتر  نیدوم)   ۲از والد    دارددرصد احتمال    ۳۳کروموزوم(،    نیبهتر)   ۱از والد    دارددرصد احتمال    ۵۰هر ژن    که  شودیم  یمعرف

 ت،ی هستند. در نها  تغییر  قابل و    شده  نییتع  یصورت تجرباحتمالات به  نی( انتخاب شود. ایکروموزوم تصادف  کی)   ۳درصد احتمال داشت از والد  
 .  است لازم زیجهش ن ی برا یروش

شد، هر جهش می  فرایند. به این صورت که ابتدا، با توجه به نرخ جهش، اگر کروموزومی وارد  کردیم  های جهش تصادفی استفادهاز ترکیب روشما  
 شد. ای که مقادیر آن ویژگی در آن قرار داشت، با عددی تصادفی از آن بازه جایگزین میصورت تصادفی دوباره با توجه به بازه ژن آن به

صورت تصادفی دو خوشه داشتیم، یک موقعیت به  فقطکه  . ازآنجااستشده، جهش جایگزینی    روش دیگری که برای جهش در این گزارش استفاده
 جا شدند:در کروموزوم انتخاب شد و سپس طبق فرمول زیر، دو ژن با هم جابه 

(𝑖𝑖 + 𝑛𝑛)%(𝑘𝑘 ∗ 𝑛𝑛)

های جهش، به افزایش تنوع ژنتیکی و بهبود کارایی الگوریتم . این ترکیب از روشستهاتعداد خوشه  جایگاه انتخابی و    ها،  تعداد ویژگی  در اینجا،  
موقعیت تصادفی در ابتدا یک  دیگر هم عوض کنیم،    ةاگر بخواهیم بعدی از مرکز خوشه را با بعدی دیگر از مرکز خوش  در این فرمول،  کرد.کمک می

و    های مجموعه داده ضرب کردهها را در تعداد ویژگیشود. سپس، برای تعویض آن با ژن متناظر در خوشه دیگر، تعداد خوشهکروموزوم انتخاب می
و جای دو ژن را   آوریمدست    تا ژن متناظر را به  کنیممیعلاوه تعداد بعدها را نسبت به آن محاسبه  به  ،شده  انتخابآن موقعیت تصادفی    ةماندباقی

 عوض کنیم. 

 عنوانبه. والدین انتخاب و فرزندان از طریق ترکیب و جهش ایجاد شدند. بهترین کروموزوم  شدابتدا جمعیت اولیه تولید و ارزش هر فرد محاسبه  
ها، و با تغییر تعداد خوشه  اندشده  تعیینها  ها براساس تعداد خوشه . کروموزومشدندترین مرکز خوشه متصل  جواب نهایی انتخاب شد و نقاط به نزدیک

ها ها، طول کروموزومتعداد خوشه  رییاست و با تغ  شده  تعیینها  ها براساس تعداد خوشهپژوهش، ساختار کروموزوم  نیدر ا  .کندنیز تغییر می  هاآنطول  

در اینجا، n تعداد ویژگی ها، i جایگاه انتخابی و k تعداد خوشه هاست. 
این ترکیب از روش های جهش، به افزایش تنوع ژنتیکی و بهبود کارایی 
مرکز  از  بعدی  بخواهیم  اگر  فرمول،  این  در  می کرد.  الگوریتم کمک 
خوشه را با بعدی دیگر از مرکز خوشة دیگر هم عوض کنیم، ابتدا یک 
موقعیت تصادفی در کروموزوم انتخاب می شود. سپس، برای تعویض آن 
با ژن متناظر در خوشه دیگر، تعداد خوشه ها را در تعداد ویژگی های 
انتخاب  تصادفی  موقعیت  آن  باقی ماندة  و  کرده  داده ضرب  مجموعه 
ژن  تا  می کنیم  محاسبه  آن  به  نسبت  را  بعدها  تعداد  به علاوه   شده، 

متناظر را به  دست آوریم و جای دو ژن را عوض کنیم.
والدین  ارزش هر فرد محاسبه شد.  تولید و  اولیه  ابتدا جمعیت 
بهترین  شدند.  ایجاد  جهش  و  ترکیب  طریق  از  فرزندان  و  انتخاب 
نزدیک ترین  به  نقاط  و  انتخاب شد  نهایی  به عنوان جواب  کروموزوم 
مرکز خوشه متصل شدند. کروموزوم ها براساس تعداد خوشه ها تعیین 
 شده اند و با تغییر تعداد خوشه ها، طول آن ها نیز تغییر می کند. در 
این پژوهش، ساختار کروموزوم ها براساس تعداد خوشه ها تعیین  شده 
است و با تغییر تعداد خوشه ها، طول کروموزوم ها نیز تغییر می کند. 
این  برای  بهینة خوشه ها، می توان یک ژن خاص  تعداد  یافتن  برای 
الگوریتم ژنتیک را به طور جداگانه  پارامتر تعریف کرد و عملگرهای 
برای آن تنظیم نمود که به دلیل مشخص بودن تعداد خوشه ها از قبل، 

این پارامتر در نظر گرفته نشده است.
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 نتایج و بحث
اصلی  مؤلفه های  تحلیل  روش  از  داده ها  ابعاد  کاهش  برای 
کاهش  است.  استفاده  شده   )Principal Component Analysis(
بصری سازی  و  ساده سازی  به منظور  بعد  دو  به  بعد  چندین  از  ابعاد 
در  به ویژه  الگوها،  مشاهده  و  تحلیل  امکان  تا  گرفت  انجام  داده ها 
تشخیص تقلب فراهم شود. با انتخاب دو مؤلفة اصلی، امکان تجسم 
داده ها در فضای دوبعدی فراهم آمد که باعث می شود الگوها و روابط 
هر   2 شکل  در  باشد.  تفسیر  و  قابل  شناسایی  راحت تر  داده ها  بین 
نقطه نشان دهندة یک نمونه از مجموعه  داده است که با استفاده از 

مؤلفه های اصلی جدید ترسیم  شده است. 
در  مختلف  دادة  مجموعه  سه  به  مربوط  اطلاعات   1 جدول 
پژوهش را نشان می دهد. هر مجموعه داده شامل تعداد کل نمونه ها، 
ویژگی ها  تعداد  )غیرتقلبی(،  منفی  و  )تقلبی(  مثبت  نمونه های 
خاص،  به طور  است.  داده  مجموعه  محتوای  دربارة  توضیحاتی  و 
ویژگی های هر مجموعه داده شامل اطلاعاتی مانند تاریخ، مبلغ ادعا، 
و  تقلب  تحلیل  برای  که  است  خودرو  جزئیات  و  بیمه نامه  وضعیت 

تشخیص آن استفاده شده اند.
در  تقلب  تشخیص  برای  اطلاعاتی  داده ها  مجموعه   این 
 Auto درخواست های بیمة وسایل نقلیه فراهم می کنند. مجموعه  دادة
insurance شامل ویژگی های وسایل نقلیه، تصادفات و بیمه نامه ها و 
هدف آن شناسایی تقلب در درخواست های بیمه ای با نرخ تقلب 0.06 
است. در مجموعه  دادة  Vehicle insurance، نرخ تقلب 0.25 است، 

این مجموعه  داده شامل ویژگی هایی مانند سن بیمه شده و مدت زمان 
عضویت در بیمه است. در  Car insurance، با نرخ تقلب 27 درصد، 

ویژگی های اقتصادی و خانوادگی بیمه شدگان بررسی می شود.
ساده،  ژنتیک   ،K-means خوشه بندی  الگوریتم  از  استفاده  با 
خوشه بندی سلسله مراتبی و روش ارائه شده مجموعه داده ها را به دو 
خوشه تقسیم و سپس آن ها را مقایسه می کنیم. در روش پیشنهادی 
با نرخ جهش 40 درصد و پس از تولید 2 هزار کروموزوم و با جامعة 
 K-means اولیه 100 نفر و تولید 5 کروموزوم از بازة مرکز خوشه های

همانند توضیحات بر روی مجموعه داده ها اعمال شد.
در جدول 2 مشاهده می کنیم که روش پیشنهادی در 

 )ARI  )Adjusted Rand Index معیار  در  مجموعه  داده  سه  هر 
 Fowlkes–Mallows عملکرد بهتری دارد. همچنین، در معیارهای
روش  این   ،)NMI )Normalized Mutual Information و 
بهبودهایی نشان می دهد. با اینکه هیچ یک از این معیارها به داده های 
دو  می توان  خوشه بندی  از  پس  ندارند،  خاصی  توجه  تقلب  کلاس 
حالت برچسب گذاری را برای خوشه بندی خود در نظر گرفت و حالتی 
با دقت بیشتر را انتخاب کرد و سپس با استفاده از روش های ارزیابی 
کرد.  ارزیابی  را  آن  تقلب  داده های  بر  تمرکز  با  دسته بندی  مسائل 
برای مقایسه عملکرد  تقلب  بر داده های  با تمرکز  ارزیابی  این روش 
مدل ها به کار می رود. همچنین، معیار F1 تعریف شده روی داده های 
دیگر  با  مقایسه  در  ارائه شده  روش  بهتر  عملکرد  نشان دهندة  تقلب 

روش هاست. نتایج حاصل را می توانید در جدول ۳ بررسی کنید.

 
  (ج)                      (الف)                                                                    (ب)                                                                               
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 شدهاستفاده ةمجموعه داد سهمشخصات  . 1جدول 
Table 1. Information of the three datasets used 

 

  مجموعه داده 
Dataset 

 نمونه 
Sample 

 هاي منفينمونه
Negative 
samples 

 هاي مثبت نمونه
Positive 
samples 

 ويژگي 
Feature 

 توضيحات
Description 

Auto insurance 1000 753 247 39  نامه است. شامل تاريخ، مبلغ ادعا و وضعيت بيمه 

Car insurance 10302 7556 2746 27 
شامل مشخصات مشتري، جزئيات خودرو و نوع حادثه 

 . است

Vehicle 
insurance 15420 14497 923 32 

  نامههايي مانند مبلغ ادعا و مشخصات بيمهشامل ويژگي
 است. 

 
  

  جدول 1. مشخصات سه مجموعه دادة استفاده شده
Table 1. Information of the three datasets used
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 بنديخوشهبا استفاده از معيارهاي آماري ارزيابي مسائل  شدهارائهعملكرد روش  . 2جدول 
Table 2. The performance of the proposed method is evaluated using statistical metrics for clustering problems. 

 

داده  مجموعه  
Dataset 

 معيار 
Metric 

 ژنتيك K-Means K-Meansژنتيك + 
مراتبيسلسله بنديخوشه  

Hierarchical 
clustering 

Auto insurance 

Silhouette 0.0391 0.1426 0.0988 0.1438 
ARI 0.0269 -0.0681 0.0130 -0.0672 
NMI 0.0028 0.0358 0.0023 0.0329 

Fowlkes–
Mallows 0.7090 0.6351 0.7782 0.6398 

Calinski–
Harabasz 34.657 137.96 12.394 137.22 

Car insurance 

Silhouette 0.2091 0.2137 0.1470 0.2083 
ARI 0.0136 0.0094 0.0100 0.0108 
NMI 0.0094 0.0063 0.0020 0.0066 

Fowlkes–
Mallows 0.5586 0.5565 0.7696 0.5576 

Calinski–
Harabasz 2991.93 3098.97 108.87 2978.74 

 
 

Vehicle insurance 

Silhouette 0.0563 0.0590 0.5524 0.0443 
ARI 0.0016 0.0002 0.0005 -0.0270 
NMI 0.0010 0.0003 0.0000 0.0065 

Fowlkes–
Mallows 0.6677 0.6662 0.9393 0.7256 

Calinski–
Harabasz 850.97 898.10 286.59 677.91 

 
  

 جدول 2. عملکرد روش ارائه شده با استفاده از معیارهای آماری ارزیابی مسائل خوشه بندی
Table 2. The performance of the proposed method is evaluated using statistical metrics for clustering problems.

 مثبت  برچسب با هايداده بر تمركز با پيشنهادي روش با مقايسه  در بنديخوشه گوناگون هايروش اجراي از حاصل نتايج . 3 جدول
Table3. The results of applying various clustering methods, in comparison with the proposed method, with a focus on positively 

labeled data. 
 

داده مجموعه  
Dataset 

 معيار 
Metric 

مراتبيسلسله بنديخوشه ژنتيك K-Means K-Meansژنتيك +   
Hierarchical clustering 

Auto insurance 

 صحت
)Precision( 0.31 0.09 0.36 0.09 

 بازخواني
)Recall( 0.15 0.07 0.03 0.07 

F1 0.20 0.08 0.06 0.08 
 دقت

)Accuracy ( 0.70 0.60 0.75 0.60 

Car insurance 

 صحت
)Precision( 0.32 0.31 0.39 0.31 

بازخواني 
)Recall( 0.57 0.55 0.03 0.55 

F1 0.41 0.40 0.05 0.40 
 دقت

)Accuracy ( 0.56 0.55 0.73 0.55 

 
 

Vehicle insurance 

 صحت
)Precision ( 0.07 0.06 0.07 0.03 

بازخواني 
)Recall( 0.53 0.52 0.00 0.15 

F1 0.12 0.11 0.01 0.05 
 دقت

)Accuracy( 0.53 0.51 0.94 0.69 

 

 جدول ۳. نتایج حاصل از اجرای روش های گوناگون خوشه بندی در مقایسه با روش پیشنهادی با تمرکز بر داده های با برچسب مثبت
Table3. The results of applying various clustering methods, in comparison with the proposed method, with a focus on posi-

tively labeled data.
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Figure 4. The impact of changing the parameters of the proposed method on the model's performance on Auto Insurance dataset; (a) Based on 
Count of generation; (b) Population size; (c) Mutation rate.  

 

 شکل 4. نتیجة تغییر پارامترهای روش ارائه شده در عملکرد مدل روی مجموعه دادة Auto Insurance؛ )الف( براساس تعداد نسل؛ )ب( اندازة جمعیت؛ )ج( نرخ جهش.
Figure 4. The impact of changing the parameters of the proposed method on the model’s performance on Auto Insurance data-

set; (a) Based on Count of generation; (b) Population size; (c) Mutation rate.

به  را   F1 توانسته است  اول، روش پیشنهادی  در مجموعه دادة 
میزان 12% و دقت کل را 1% نسبت به K-Means افزایش دهد. در 
مجموعه دادة دوم، به دلیل غیرخطی بودن داده ها، K-Means عملکرد 
ضعیفی داشته است، زیرا خوشه بندی با دو حالت نمی تواند به خوبی 
کلاس ها را تفکیک کند. روش خوشه بندی سلسله مراتبی نیز به دلیل 
 K-Means به  نسبت  بهتری  عملکرد  میانی،  داده های  بهتر  تفکیک 
 ،F1 داشته است. با وجوداین، روش پیشنهادی توانسته در معیارهای
 )Recall( بازخوانی  و   %1  )Precision( صحت  ،)Accuracy( دقت 
%2 بهبود داشته باشد. در مجموعه  دادة سوم نیز، همانند مجموعه 
 K-Means دادة دوم، بهبود محسوسی در تمامی معیارها نسبت به 
مشاهده  شده است. همچنین، روش پیشنهادی در هر سه مجموعه 

داده، عملکرد بهتری نسبت به روش ژنتیک عادی داشته است.
در مورد همگرایی روش ارائه شده نمودار همگرایی سه مجموعه  
داده به جواب بهینه  در شکل ۳ قابل  مشاهده است. در هر جمعیت 
بهترین برازندگی بین کروموزوم های حال حاضر جمعیت پیدا می شود 
و جواب بهینه در آن لحظه در نظر گرفته می شود. مشاهده می شود 
که به مرور و با افزایش جمعیت به جواب بهتری می رسیم و از نقطه ای 

به بعد بهبودی رخ نداده و مدل به جوابی بهینه همگرا شده است.

برای بهینه سازی روش پیشنهادی، پارامترهایی که باید بادقت 
تنظیم شوند، شامل نرخ جهش، اندازة جمعیت اولیه و تعداد نسل ها 
بهینه  راه حل  یافتن  در  مهمی  بسیار  نقش  پارامترها  این  هستند. 

دارند.
نرخ جهش تأثیر زیادی بر عملکرد الگوریتم و معیار ARI دارد. 
افزایش آن تا 40 درصد باعث بهبود ARI و تنوع کروموزوم ها می شود، 
اما جهش بالاتر از 40 درصد کارایی را کاهش می دهد و مانع همگرایی 
مناسب می شود )شکل 4(. نرخ های جهش پایین نیز می تواند الگوریتم 
را در کمینة موضعی بیندازد. اندازة جمعیت اولیه نیز اهمیت دارد؛ 
جمعیت کوچک جست وجو را محدود می کند و جمعیت بزرگ تر از 
افزایش می دهد و همگرایی را  را  100 کروموزوم، هزینة محاسباتی 
است.  کروموزوم   100 حدود  جمعیت  بهینة  اندازة  که  می کند  کند 
تعداد نسل های بیشتر نیز به همگرایی کمک می کند و الگوریتم در 
2000 نسل به نتایج خوبی می رسد، اما افزایش بیشتر تأثیر چندانی 

ندارد.  
عملکرد  بهینه سازی  برای  پارامترها  دقیق  تنظیم  کلی،  به طور 
پارامترها  این  است  ممکن  هرچند  است،  ضروری  ژنتیک  الگوریتم 

برای مسائل مختلف نیاز به تغییر داشته باشند.
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 جمع بندی و پیشنهادها
یافتن  برای  روشی  ژنتیک،  الگوریتم  از  استفاده  با  پژوهش  این 
با  روش  این  می دهد.  ارائه  خوشه بندی  مسائل  در  خوشه ها  مراکز 
ارزیابی  معیارهای  و  تصادفی  مختلف، جواب های  ترکیب جواب های 
چندگانه، به بهبود نتایج خوشه بندی کمک می کند. همچنین، وارد 
کردن احتمالات و تصادفی بودن به الگوریتم، امکان بررسی گسترده تر 
مراکز خوشه ها را فراهم و از گیر افتادن در نقاط محدود جلوگیری 

می کند، که موجب بهبود عملکرد الگوریتم می شود.
می تواند  روش  این  شد،  مشاهده  نتایج  بخش  در  که  همان طور 
خوشه بندی  و   K-means مانند  معروف  روش های  سایر  از  بهتر 
سلسله مراتبی عمل کند و همچنین می تواند ساختار بندی درست و 
ژنتیک  الگوریتم  از  استفاده  با  داده ها  برای خوشه بندی  قبولی  قابل  

ارائه دهد.
همچنین پیشنهاد می شود با بهره بردن و ترکیب سایر معیارهای 
ارزیابی رایج در مسئلة خوشه بندی و سایر امتیازها و همچنین ترکیب 
روش های  سایر  و  همانند  مدل  نتایج خروجی چندین  از  استفاده  و 
نیز  را  جالب تری  خروجی  و  نتایج  می تواند  خوشه  مرکز  بر  مبتنی 
به  نیز  را  خوشه  مراکز  تعداد  می توان  همچنین  بیاورد.  ارمغان  به 
در  پارامتر  به صورت  نیز  را  آن  و  اضافه کرد  الگوریتم  کروموزوم های 

نظر گرفت.
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