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سازی شده،  تولید صفحات شخصیای از وقایع وب درگیر است و منجر به بندی کاربران وب با یافتن یک ساختار و الگو درون مجموعه خوشه -چکیده

بندی همیشهه ایهن مسه له م هرد بهوده کهه بتهوان         های پیشنهادگر و بازاریابی مستقیم در تجارت الکترونیک خواهد شد. در حوزه خوشه سیستم

بنهدی   کیبی بهرای خوشهه  ای استخراج نمود. در این مقاله یک الگوریتم تر ای و بیشترین فاصله بین خوشه هایی با کمترین فاصله درون خوشه خوشه

سهازی ذهیایابی    شود. در این راستا ابتدا با اسهتفاده از رو  بهینهه  ها و الگوریتم فرهنگی ارائه می کاربران وب با استفاده از ترکیب الگوریتم باکتری

شهود.   در آن نگههداری مهی   شود که هنجارهای مناسب بندی شده است سپس یک فضای فرهنگی برای مس له ایجاد می ها فضای مس له مدل باکتری

طهور  هواقع شهده و از انجهام عملیهات به    ها مثل تقسیم ژن و ادذام ژن موثر   فضای فرهنگی بوجود آمده در انجام هرچه بهتر عملیات تکاملی باکتری

دسهت آمهده حهاکی از    هبه استفاده شده است که نتایج  NASAو  EPAشود. برای انجام آزمایشات از دو مجموعه داده واقعی  تصادفی جلوگیری می

 باشد. ها می عملکرد بهتر این رو  در مقایسه با سایر الگوریتم

 ها، الگوریتم فرهنگی، وقایع وب، کاوش استفاده از وب. بندی کاربران وب، الگوریتم غذایابی باکتری خوشه: کلیدیی ها واژه

 

 مقدمه .1

بنمدی   شمه  یکی از موضوعات مهمم در کماوش اسمتفاده از وب، خمو    

الگوهمای  توانند منبمع مناسمبی از    کاربران وب است. وقایع وب می

رفتاری کاربران وب باشند و تجزیه و تحلیل این الگوها باعث درک 

تموان خمدمات    بهتر سلایق کاربران خواهد شد و به این ترتیب ممی 

های تطبیقمی،   تر و سفارشی شده از قبیل توسعه وب سایت مناسب

های پیشمنهادرر و   سازی شده، ارائه سیستم های شخصی وب سایت

های وب به کاربران ارائمه داد. علایمق    هندهبهبود کارایی سرویس د

تواند توسط صفحات وب ملاقات شده و مدت زمان  کاربران وب می

صرف شده در این صفحات مشخص شود. پارامتر مدت زمان بازدید 

یک صفحه، پارامتر مهمی در آنمالیز رفتمار پیمایشمی کماربران وب     

 .[5]شود محسوب می
 

توان در دو  بندی کاربران وب را می شده برای خوشههای ارائه   روش

بندی کرد.  های تکاملی تقسیم ی سنتی و الگوریتمها بخش الگوریتم

دلیل وجود وقمایع وب بما حجمم بماا، دارای     ههای سنتی ب الگوریتم

حل مناسب برای مسئله بوده و کارایی  محدودیت در پیدا کردن راه

همای تکماملی از رفتمار طبیعمی      پایینی دارنمد. در مقابمل الگموریتم   

موجودات الهام ررفته شده و بمرای حمل اینگونمه مسمائل مناسمب      

بنمدی   های تکاملی ارائمه شمده در حموزه خوشمه     . الگوریتم[3]است

سمازی ازدحمام ارات، تنتیمک، کلمونی      کاربران وب هماننمد بهینمه  

هما و اتوماتمای یمادریر، هرکمدام دارای مشمکلاتی از قبیمل        مورچه

کورکورانه، همگرایی پایین و یا زمانبر بودن حل مسمئله  جستجوی 

شود. با توجمه بمه ماهیمت مسمئله      باشند که در ادامه تشریح می می

هما قابلیمت حمل ایمن      بندی، عملیات تکاملی غذایابی باکتری خوشه

مسئله را دارد ولی این عملیات تکاملی که شامل تقسیم و یا ادغمام  

ده و کارآمد انجام شود که خمود  باشد باید بصورت نظارت ش تن می

کند. در این مقاله  ها در این زمینه ضعیف عمل می الگوریتم باکتری

هما و الگموریتم    سعی شده است با ترکیب الگوریتم غذایابی بماکتری 

وجمود آیمد و عملیمات    هفرهنگی یک فضای باور برای حل مسئله بم 

کر شمده  ها بطور آراهانه صورت ررفته و مشکلات ا تکاملی باکتری

رفع شود. در الگوریتم پیشمنهادی، در همر نسمل، عملیمات تکاممل      

جمعیت توسمط فضمای بماور همدایت شمده و از عملیمات تصمادفی        

دهد که این رفتمار منجمر بمه     کند. آزمایشات نشان می استفاده نمی
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 بیکدلی و دانشپور....... ............................................................ بندی کاربران وبجهت خوشه های تکاملیارائه روشی ترکیبی بر مبنای الگوریتم

 

 

 

شمود. طبمق    تمر ممی   همای مناسمب   تر و تولید خوشه همگرایی سریع

 dکماربر بما    nخمواهیم   که ممی در اینجا فرض بر این است  5فرمول

الگممو بمما در نظممر رممرفتن مسممائل اکممر شممده   kخصوصممیت را در 

تعلمق   بندی کنیم و هر کاربر فقمط و فقمط بمه یمک خوشمه       خوشه

 داشته باشد:

                                                    (5)  
 

شکل پمس از   دهد. در این روند کار انجام شده را نمایش می 5شکل

شموند و   های آماده شده وارد الگوریتم ممی  پردازش اولیه، داده پیش

آید. در ادامه عملیات تکاملی  وجود میهسپس یک فضای فرهنگی ب

شموند و ارمر    شده، انجمام ممی   ها به کمک فضای باور تنظیم باکتری

مرحله تکمرار اسمت، محقمق     500شرط پایان که در کار ارائه شده 

ها فضای بماور   توجه به وضعیت فعلی جمعیت باکتری نشده باشد با

 .کند ها ادامه پیدا می روز شده و مجدداً عملیات تکاملی باکتریهب
 

 
 .: نمودار فعالیت کار انجام شده 1شکل

 

 3ادامممه مقالممه بممدین صممورت سممازماندهی شممده اسممت: در بخممش 

انمد ممورد بررسمی قمرار      هایی که در این حوزه ارائمه شمده   الگوریتم

هما و فرهنگمی    های غمذایابی بماکتری   الگوریتم 3ریرند. در بخش می

سمازی وقمایع وب بمرای     ، چگمونگی آمماده  4شوند. بخش معرفی می

است. الگوریتم پیشمنهادی  اعمال الگوریتم پیشنهادی را بیان کرده 

شود. نتمای    شرح داده می 5بندی کاربران وب در بخش برای خوشه

نشمان داده   1آزمایشات و کمارایی الگموریتم پیشمنهادی در بخمش     

 شود. ریری آورده می نتیجه 7شده است و در بخش 

 کارهای گیشته .2

همای   همای موجمود در وب، حموزه کماوش داده     در میمان انبموه داده  

اربران توجه محققمان زیمادی را بمه خمود جلمب کمرده       پیمایشی ک

. یکممی از موضمموعات مهممم در کمماوش اسممتفاده از وب  [7-3]اسممت

بندی کاربران وب است. رروهی از محققین عقیده دارند کمه   شه خو

برای استخراج یک الگوی مناسمب از کماربران وب در میمان حجمم     

پمردازش خاصمی جهمت     های پمیش  تکنیکعظیم وقایع وب باید از 

. رروهی دیگر بمه کمارایی   [50-3]شناسایی وقایع وب استفاده نمود

جهه بما حجمم زیماد وقمایع وب     های کلاسیک در موا پایین الگوریتم

 سمازی  بهینههای  تکنیک های تکاملی و کنند و از الگوریتم اشاره می

 .[34-55]نمایند استفاده می وری بهره افزایش منظور به
 

سازی مبتنی بمر   یک تکنیک بهینه 5سازی ازدحام ارات روش بهینه

داران و  همای شمناختی مهمره    قوانین احتممال اسمت کمه از وی رمی    

حشرات الهام ررفته است و بما اسمتفاده از تسمهیم اطلاعمات بمین      

بنمدی   شمه  . کارهمای زیمادی در خمو   [35] کند اعضای رروه کار می

سازی ازدحمام ارات انجمام    کاربران وب با استفاده از الگوریتم بهینه

. از جمله معایب این روش این است کمه در  [54-55, 3]شده است

ها در یک حالت تصادفی قرار ررفتمه و بما بهتمرین    عاملهر مرحله 

حمل   شوند که این امر باعث خواهد شد یمافتن راه  حالت مقایسه می

تر نیازمند صرف زمان بیشتری باشمد و همننمین    تر و دقیق مناسب

وقت به  امکان دارد الگوریتم در حالت بهینه محلی ریر کرده و هیچ

 اهم  همورچکلونی ی  در حوزهد. حالت بهینه سراسری راهی پیدا نکن

ها در طبیعت  که از مشاهده رفتار مورچه شود هایی بررسی می مدل

ی حرکت بمر روی    وسیله  به هاعامل اند. در این روش، دست آمدههب

ایمن  همایی بمر روی    با باقی رذاشتن نشمانه  مسیر پیمایشی کاربران

 همای واقعمی کمه در مسمیر حرکمت خمود       ، همنون مورچهمسیرها

بعمدی  همای   عاممل شموند کمه    رذارند، باعث می هایی باقی می نشانه

همای زیمادی بمه آن تمایمل      کمه عاممل   همای بهتمری   حل بتوانند راه

. عیمب ایمن روش   [53-55] فراهم آورنمد  مسئله  برای اند را داشته

این است که نیازمند تعریف عاملهای زیادی در ازای کاربران اسمت  

با اسمتفاده   [33-35] حل را طوانی خواهد کرد. در و زمان ارائه راه

از اتوماتای یادریر توزیع شده روشی برای تعیین شمباهت کماربران   

ها، رراف اتوماتای یمادریر توزیمع    وب ارائه شده است. در این روش

با هر کماربر یمک    باشد و شده متناظر با رراف ارتباطات کاربران می

                                                 
1 Particle Swarm Optimization 
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شود کمه   اتوماتای یادریر با تعداد اقدامهای متغیر در نظر ررفته می

توانند احتمال متفاوتی داشته باشند. عیمب ایمن روش    هر کدام می

های با تعداد صفحات و کاربران زیاد، فضمای   این است که در سایت

کنمد.   حل را طموانی ممی   مسئله بشدت بزرگ شده و زمان ارائه راه

هایی است که بما اسمتفاده از    گوریتم تنتیک یکی دیگر از الگوریتمال

بنمدی   عملیات جهش و تقاطع سعی دارد در تکرارهای مکرر خوشه

. از جمله معایمب ایمن روش هماننمد    [34, 53] مناسبی ارائه نماید

عملیمات تصمادفی   سمازی ازدحمام ارات بهمره بمردن از      روش بهینه

حمل   ها بوده و این باعث بزررتر شدن فضمای راه  هنگام تکامل نسل

 خواهد شد.
 

ارائمه شمده اسمت توسمط رفتمار       [37, 31]الگوریتم دیگری که در 

سازی کمرده اسمت.    بندی را شبیه ها عملیات خوشه غذایابی باکتری

الگوریتم غذایابی باکتری بر پایه عملیات جهش و انتقال تن استوار 

هما و   است و به واسطه سه رویکمرد جمایگزینی تصمادفی، ادغمام تن    

کنمد، کمارایی    هما کمه در عملیمات جهمش اسمتفاده ممی       تقسیم تن

برد ولی در برخی مراحل مشاهده  گوریتم را در این مسئله باا میال

شود که پس از انجام عملیات مذکور بهبودی حاصل نگردیمده و   می

یا نتیجه بدتر شده است. این مقاله سعی کمرده اسمت فضمای حمل     

سمازی کمرده و در    های غذایابی پیماده  مسئله را توسط رروه باکتری

هما تملاش نمایمد. بمه      ل بماکتری یک فضای فرهنگی در جهت تکام

ها اضمافه رردیمده    عبارت دیگر فضای باوری که به الگوریتم باکتری

صورت نظارت شده هها ب شود عملیات تکاملی باکتری است باعث می

 صورت ریرد.

 ها و الگوریتم فرهنگی الگوریتم باکتری .3

همما از رفتممار رممروه  سممازی یممافتن غممذای بمماکتری الگمموریتم بهینممه

های بماکتری  . سلول[33, 33]های غذایاب الهام ررفته است باکتری

ها ها درمحیط هستند به این صورت که برخی سلول نیز مانند عامل

کننمد و بمه سممت ممواد      مواد غذایی موجود در محیط را درک می

صمورت حرکمت   تواند بمه  می کنند که این حرکت غذایی حرکت می

تصادفی )چرخش بمه دور خمود( یما بمه صمورت حرکمت مسمتقیم        

شمود، در   مشماهده ممی   3طور که در شمکل )شناکردن( باشد. همان

هما تولیمد و در فضمای مسمئله      ، نسمل اولیمه بماکتری   3و  5مرحله 

تا رسمیدن بمه شمرایط پایمان      3شوند. سپس مرحله  جایگذاری می

هما   باکتری 3داشت: در خط اول از مرحلهبدین صورت ادامه خواهد 

کنند و در خط دوم، آن دسته  در محیط خود شروع به جستجو می

هایی که در طول عمر خود خوب کمار کردنمد، تولیمد م مل      باکتری

انمد   همایی کمه نتوانسمته    شده و  در خط سوم آن دسمته از بماکتری  

شموند و در اداممه در خمط     تغذیه خوبی داشته باشمند، حمذف ممی   

ها برای تولید نسل بعدی مورد  ، موقعیت باکتری3هارم از مرحله چ

وارد نسل جدید شده، و در نهایمت   5ریرد. در خط  ارزیابی قرار می

هما بمرای نسمل بعمد      جمعیت جدید بماکتری  3از مرحله  1در خط 

هما بمه تعمدادی     شود. در فرایند تولید م ل، ابتدا باکتری انتخاب می

وسط عملیات مربوطه تغییراتی در ایمن  کلون تک یر شده و سپس ت

 شود. ها در جهت بهبود نسل اعمال می کلون

 
 

 
 ها : الگوریتم ذیایابی باکتری2شکل

 

 

الگمموریتم فرهنگممی، تکامممل عنصممر فرهنمم  را در یممک سیسممتم   

. [35, 30, 3] کنمد  محاسباتی تکاملی بما رذشمت زممان ممدل ممی     

الگوریتم فرهنگی از دو مولفه فضای جمعیمت و فضمای بماور بمرای     

برد. این دو فضا بطمور مموازی بما     نگهداری فضای جستجو بهره می

یکدیگر تکامل پیدا کرده و در این راستا تحت یک پرتکل ارتبماطی  

دهنده یمک   رذارند. در این الگوریتم هر فرد نشان روی هم تاثیر می

باشد و دانمش درون فضمای    جستجوی جمعیت مینقطه در فضای 

باور برای حرکت افراد جهت دور شدن از مناطق نامطلوب و رفمتن  

تر در فضای جمعیت مورد استفاده قرار  به سمت مناطق امید بخش

. [3] دهمد  رونمد الگموریتم فرهنگمی را نشمان ممی      3ریرد. شکل می

، 3و  3و  5شمود، در مراحمل    مشاهده ممی  3طور که در شکلهمان

هما تولیمد و در فضمای مسمئله     نسل اولیه جمعیت و فضای باور آن

تما رسمیدن بمه یمک حالمت       4شوند. سمپس مرحلمه   جایگذاری می

، 4مطلوب بدین صورت ادامه خواهد داشت: در خمط اول از مرحلمه  

موقعیت هر یک از اعضای جمعیمت ارزیمابی شمده و در خمط دوم،     

معیت تنظیم شمده و در  فضای باور )فرهن ( با توجه به موقعیت ج

روز شده بر روی موقعیمت جمعیمت    خط بعدی مجدداً فضای باور به

 رذارد. تاثیر می

1. Set the generation counter, t = 0; 

2. Create and initialize the population space, C(0); 

3. while stopping condition(s) not true do 

3.1. swim/tumble operation 

3.2. Reproduction population 

3.3. elimination-dispersal population 

3.4. Evaluate the fitness of each xi(t)   C(t); 

3.5. t = t + 1; 

3.6. Select the new population; 

4. end 
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 : الگوریتم فرهنگی3شکل

 سازی وقایع وب آماده .4

آوری  جمعهای  بندی، داده قبل از اعمال هر رونه الگوریتم خوشه

های ررافیکی، پیمایش  شده از وقایع وب اعم از دسترسی به فایل

های  های ناموفق و ... باید پاکسازی شده و نشست ها، دسترسی ربات

کاربران شناسایی شوند تا مشخص شود که کدام کاربران کدام 

سازی وقایع وب  روند کلی آماده 4اند. شکل صفحات را ملاقات کرده

 دهد. ا نشان میدر این مقاله ر
 

( 5-3شمود، ابتمدا )مرحلمه     مشماهده ممی   4طور که در شکل همان

همای نماموفق)غیر    عملیات پاکسازی داده که شامل حذف دسترسی

(، دسترسی به فایلهای ررافیکی و همننین وقایع با نوع 300از کد 

شمود.   باشد انجام ممی  ( میGETدسترسی غیر از درخواست صفحه)

 3و صفحاتی کمه کمتمر از    IPآدرس  5-3و  4-3سپس در مرحله 

اند بدلیل بار اطلاعاتی کم از روند اسمتخراج اطلاعمات    بازدید داشته

همایی   های کاربران، درخواسمت  شوند. در شناسایی نشست حذف می

دهنمده پیممایش    باشمند نشمان   که در فاصله زمانی بسیار کوتاه ممی 

هایی بما آدرس   ها بوده و باید حذف شوند. همننین درخواست ربات

IP همای جدارانمه    مانی زیاد بایمد در نشسمت  یکسان ولی با فاصله ز

 5قرار ریرند. معموا این حد آستانه برای تشخیص پیمایش ربات، 

ثانیه فاصله در هر دسترسی بوده و برای ایجماد نشسمت جدیمد بما     

. [33, 50] باشمد  دقیقه بین دو دسترسی می 30یکسان  IPآدرس 

این کار را در الگوریتم پیش پردازش وقمایع وب نشمان    1-3مرحله 

تموان توسمط یمک     دهد. از این رو رفتار پیمایشی کاربران را ممی  می

بعممدی نشمان داد کممه در آن سمطرها بیممانگر کمماربران و   3مماتریس  

باشند،  سایت موردنظر می ب مربوط به وبها بیانگر صفحات وستون

و مدت زمان بازدید هر صفحه توسط هر کماربر در سملول مربوطمه    

همای وقمایع وب    در اینجا فایل .(4شوند)مرحله  ماتریس اخیره می

 دریافت شده و طی فرایند اکمر شمده مماتریس پیمایشمی کماربران     

 استخراج خواهد شد. 5همانند شکل

1. Set the generation counter, t = 0; 

2. Create and initialize the population space, C(0); 

3. Create and initialize the belief space, B(0); 

4. while stopping condition(s) not true do 

4.1. Evaluate the fitness of each xi(t)   C(t); 

4.2. Adjust (B(t), Accept (C(t))); 

4.3. Variate (C(t), Influence (B(t))); 

4.4. t = t + 1; 

4.5. Select the new population; 

5. end 

1. Procedure Preprocessing 

2. Input: Web Log File 

3. Process:  
3.1. For each record in database 

3.1.1. Parse record 

3.1.2. If request method other than GET && Request method other than 200 && 

URL has extension of image file 

3.1.2.1. Remove records 

3.1.3. Else 

3.1.3.1. Save records (IP Address, URL, time of Access) 

3.1.4. End if 

3.2. End-for 

3.3. Cleaned log file obtained 

3.4. Remove IP Repeated less than 3 

3.5. Remove URL Repeated less than 3 

3.6. For each cleaned record in database 

3.6.1. For a single IP pick up all pages accessed in sequence and populate a session 

3.6.2. Find the time difference between the consecutive web page  accesses 

3.6.3. If time difference greeter than 30 min 

3.6.3.1. Start a new session with same ip 

3.6.4. Else if difference less than 1 second 

3.6.4.1. Delete this session 

3.6.5. End-if 

3.7. End-for 

4. Output: two dimensional matrix  

 وب عیوقا پرداز  شیپ تمیالگور: 4شکل
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 .کاربران : ماتریس پیمایشی5شکل

 

 

صفحه موجود را  4کاربر به چه شکلی  7دهد که  می نشان 5شکل

نمایش داده شده بدین معنی است که  73اند. عدد  پیمایش کرده

ثانیه پیمایش نموده است. 73را به مدت  3صفحه شماره 5کاربر

توان در دو بخش  های پیمایشی کاربران را می بطور کلی داده

بندی کرد. در اغلب  های غیر عددی مدلهای عددی و داده داده

های عددی از  ها در نوع داده مقاات برای محاسبه فاصله نشست

. [35-33, 53, 55, 5, 5] معیار فاصله اقلیدسی استفاده شده است

های غیرعددی نیز  ها در نوع داده برای محاسبه فاصله نشست

, 37]3، فاصله کسینوسی[31]5معیارهایی همنون فاصله هامین 

مورد استفاده قرار  [3]4، فاصله کانبرا[55]3، فاصله لوناشتاین[33

ی برای محاسبه معیارهای جدید [40, 33]ریرد. همننین در  می

ها مطرح شده است که در تحلیل ترتیب پیمایش  فاصله نشست

باشد. در این مقاله با بررسی معیارهای ارزیابی  صفحات، موثر می

ها، معیار فاصله اقلیدسی نتیجه مناسبی فراهم آورده  فاصله نشست

ها نسبت به هم توسط  است. در نهایت فاصله هرکدام از نشست

ها بصورت  اسبه شده و ماتریس فاصله نشستفاصله اقلیدسی مح

  بدست خواهد آمد. 1شکل
 

 
 ها : ماتریس فاصله نشست6شکل

 

                                                 
1 Hamming Distanc 
2 Chosen Distance 
3 Levenshtein Distance 
4 Canberra Distance 

 3( بدین معنی است که نشست 150عدد مشخص شده) 1در شکل

 به این مقدار از هم فاصله دارند. 1و نشست 

 ها  رو  ترکیبی الگوریتم فرهنگی و الگوریتم باکتری .5

های اکر شده، ایده الگوریتم پیشنهاد شده این  با توجه به الگوریتم

است که نتیجه عملیات تکاملی را بصورت ساختارمند نگهداری 

های بعدی مورد استفاده قرار ریرند. در روش  کند تا در نسل می

های  حل بوده که دارای تن پیشنهادی، هر باکتری نمایانگر یک راه

دهد. همانطور که در  ی خاصی را ارائه میبند مختلفی است و خوشه

هر یک از کاربران به  3.1شود در ابتدا در خط  مشاهده می 7شکل

های مختلف یک باکتری بصورت تصادفی تخصیص پیدا  تن

هر باکتری مورد ارزیابی قرار  3.2کنند و سپس در خط  می

هایی که موقعیت خوبی  ریرد. در خط بعدی هر یک از باکتری می

نمایند برای  بندی مناسبی را ارائه می یا به عبارت دیگر خوشه دارند

هایی که روند خوبی  شوند و باکتری مراحل بعدی انتخاب می

یک فضای  3.4شوند. در خط  نداشته اند از فضای مسئله حذف می

شود که هنجارهای مناسب  فرهنگی برای مسئله بوجود آورده می

های بوجود آمده در فضای شوند. هنجار در این فضا نگهداری می

ها م ل   فرهنگی در انجام هرچه بهتر عملیات تکاملی باکتری

تقسیم تن و ادغام تن موثر بوده و از انجام عملیات بطور تصادفی 

 کند. جلوریری می

 

 
 یبیترک یشنهادیپ تمیالگور: 7شکل

1. Procedure Cultural BFO Algorithm 

2. Input: Distance Matrix 

3. Process:  

3.1. Assign users to genes in Sn bacteria 

3.2. Calculate DB for all bacteria in first 

generation 

3.3. Select lower DB for next generation 

3.4. Adjust Belief Space 

3.5. Run mutation operation based on Belief 

Space and generate new generation 

3.5.1. Random replacement 

3.5.2. Split gene 

3.5.3. Merge gene 

3.6. Repair generation 

3.7. Calculate DB for all bacteria in this 

generation 

3.8. Run gene transfer operation 

3.9. Repair generation 

3.10. Calculate DB for all bacteria in this 

generation 

3.11. Select lower DB for next generation 

3.12. If not End Condition Back to Step 4 

4. Output: Cluster of Users 
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ها در تعدادی  (، هر یک از باکتری3.5در عملیات جهش)خط 

های هر کلون بطور احتمالی عملیات  شوند و تن کلون تک یر می

جهش جایگزینی، جهش تقسیم تن و یا جهش ادغام تن را با 

 دهند: کمک فضای باور تنظیم شده، بدین صورت انجام می
 

با بهترین  بدترین خوشه از این باکتری انتخاب شده و -5

 شود. کند، جایگزین می ای که فرهن  پیشنهاد می خوشه

بدترین خوشه این باکتری انتخاب شده و به چند خوشه  -3

 شود. کند، تقسیم می جدید که فرهن  پیشنهاد می

های این باکتری انتخاب شده و  تعدادی از بدترین خوشه -3

 شود. بعنوان یک خوشه واحد در نظر ررفته می

 

ها به  باکتری های تن تمام 3.6پس از عملیات جهش، در خط 

تن رخ  یک از بیش در که تکراریهای  داده رونه هر منظور حذف

ها تخصیص  داده است و یا کاربرانی که به هیچ یک از خوشه

شوند و در خط بعدی  بازیابی و حذف می کامل طور اند، به نیافته

 ریرند. میها مورد ارزیابی قرار  مجدداً باکتری
 

ها به دو  (، ابتدا باکتری3.8در ادامه در عملیات انتقال تن)خط 

های مناسب از  شوند و سپس تن نیمه خوب و بد تقسیم می

شوند. در اینجا  های برتر به نیمه تحتانی انتقال داده می نیمه

های با پراکندری کم و غلظت  دهنده خوشه های مناسب نشان تن

 های تکراری به داده تمام 3.9داً در خط باشد. سپس مجد باا می

ها مورد  شوند و در خط بعدی باکتری بازیابی و حذف می کامل طور

های برتر توسط تابع  ریرند. در نهایت باکتری ارزیابی قرار می

شوند. این عملیات  پذیرش، جهت بروزرسانی فرهنگی انتخاب می

نهایت یک  کند و در تا رسیدن به شرایط خاتمه ادامه پیدا می

 بندی از کاربران خواهیم داشت. خوشه
 

 .[31]شود محاسبه می 3ها توسط فرمول غلظت هر یک از تن
 

   
 

‖  ‖
∑            

                              (3)  
 

ام بوده و iدهنده تعداد کاربران در خوشه  نشان       که در آن 

نیز بیانگر یک کاربر متعلق به  xباشد.  مرکز ثقل آن خوشه می   

را نسبت به همدیگر ها فاصله آن dباشد و تابع  ام میiخوشه 

 کند. ریری می اندازه

 ارزیابی و نتایج .6

NASAدر ایممن مقالممه از دو فایممل وقممایع 
EPAو  5

بممرای ارزیممابی  3

                                                 
1 http://ita.ee.lbl.gov/html/contrib/NASA-HTTP.html 
2 http://ita.ee.lbl.gov/html/contrib/EPA-HTTP.html 

پمردازش انجمام    الگوریتم پیشنهادی استفاده شده است که با پمیش 

میلیون 5تعداد رکوردهای این وقایع از  NASAشده در فایل وقایع 

هزار رکورد برای استخراج الگوی پیمایشی   13هزار به حدود 300و 

صمفحه وب   433کاربر و  5575کاهش یافته است که در این میان 

هما ایجماد شمده اسمت.     شناسایی شده و ماتریس پیمایشی برای آن

عمداد  ت EPAپردازش انجام شمده در فایمل وقمایع     همننین با پیش

رکمورد بمرای اسمتخراج     451همزار بمه    43رکوردهای این وقایع از 

 71کماربر و   13الگوی پیمایشی کاهش یافته است که در این میان 

کاربران ماتریس پیمایشی  5شکلصفحه وب شناسایی شده و طبق 

  ایجاد شده است.
 

های مختلف برای انجام آزمایشمات آورده  مقادیر پارامتر 5در جدول

سازی شده  افزار متلب پیاده ت. این آزمایشات در محیط نرمشده اس

هما و در شمرایط    های پیمایشی کاربران مشابه سایر الگموریتم  و داده

-الگوریتمبه همین دلیل،  شود. یکسان وارد الگوریتم پیشنهادی می

همما کممه هممای مممورد مقایسممه پیمماده سممازی نشممده و از نتممای  آن  

ترین تعداد تکرار ارائه کمرده بودنمد اسمتفاده    نویسندران در مناسب

نشممان دهنممده تعممداد    Npopمتغیممر  5در جممدولشممده اسممت.  

حل  بدنبال راههایی است که در نظر داریم در فضای مسئله  باکتری

ررفته شمده اسمت. طبمق    در نظر  500برابر با که این مقدار  باشند

بمر افمزایش    ها، تمثثیری  مقدار بیشتر برای تعداد باکتری ،آزمایشات

داد تعم  MaxIt .بمرد دقت ندارد و فقط زمان آزمایشمات را بماا ممی   

برابمر بما   در این پم وهش مقمدار آن    تکرار فرایند جستجو است که

. بطور معمول الگوریتم در تکرارهمای  در نظر ررفته شده است 500

رسد ولی در موارد کمی بمرای رسمیدن بمه     به نتیجه می 30تا  70

کنمد کمه بنمابراین در     هم ادامه پیدا می 30ار کرنتیجه مطلوب تا ت

آیند. بدست  اند تا بهترین نتای یافتهادامه  500تا تکرار  آزمایشات،

طموانی شمدن زممان کماوش      ها منجمر بمه  مقدار بیشتر برای تکرار

نشان دهنده این است که در همر مرحلمه از    Nre. متغیر خواهد شد

هر باکتری چه تعداد زاد و ولد داشته باشمد و چمه    ،فرایند جستجو

های تولید شده بماقی بمانمد تما در فضمای مسمئله       تعداد از باکتری

بدلیل اینکه الگوریتم ارائه شده از سه رویکمرد  جستجو انجام دهد. 

ها در عملیات جهمش اسمتفاده    ها و ادغام تن جایگزینی، تقسیم تن

در نظر ررفته شده است تما در   4برابر با  Nreکند، مقدار متغیر  می

هر بار تولید م ل، احتمال اینکه همه رویکردهما اجمرا شمود را بماا     

برده و رویکرد درست انتخاب شود. با انجام آزمایشات مشاهده شمد  

، Prr نیز بدین منظور چنمدان کارسماز نیسمت.    4که مقدار بیش از 

Psg  وPmg  تن و  بترتیب احتمال جایگزینی، احتممال تقسمیم  نیز

بما   .دهنمد   احتمال ادغام تن را هنگمام عملیمات جهمش نشمان ممی     

های انجام شده، رویکرد جایگزینی در اغلب موارد مموثرتر از   بررسی
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دو رویکرد دیگر بود که در اینجا مقدار این پارامتر بیشمتر از سمایر   

نیمز درصمد جمعیتمی     Pacceptپارامتر  رویکردها تعیین شده است.

رذارنمد را مشمخص    روی فضمای بماور تماثیر ممی    که در هر نسل بر 

کمار  درصد از بهترین جمعیت برای ایمن 35که بطور تجربی  کند می

   تعیین شد.

 

 های الگوریتم پیشنهادی : مقادیر پارامترها و متغیر1جدول

 مقدار نام پارامتر

 Npها ) تعداد باکتری

op) 

011 

 011 (MaxItتعداد تکرار حلقه کموتاکسی )

مراحل تولید مثل و حذف و پراکندگی تعداد 

(Nre) 

4 

 1440 (prr)احتمال جایگزینی

 14.1 (psg)احتمال تقسیم ژن

 14.0 (pmg)احتمال ادغام ژن

 1. (kmax)بیشترین تعداد ژن)خوشه( قابل قبول

 14.0 (paccept)احتمال انتخاب جمعیت برتر

 

های پیشنهادی، با استفاده از معیارهای  نتای  حاصل از الگوریتم

که  CSای و شاخص دیویس بولدین و شاخص  خوشه فاصله درون

مورد ارزیابی قرار ررفته  [35, 30] اند در سایر مقاات استفاده شده

، PSO، تنتیک، K-Means ،MKRAهای  است و با نتای  الگوریتم

CGPA  و ترکیبMKRA با CGPA اند. مقایسه شده  

 

 های استخراج شده : تعداد خوشه2جدول

 NASA EPA 

K-Means[41] 20 15 

MKRA[42] 20 15 

GA[43] 20 20 

PSO[11] 20 15 

CGPA[20] 20 20 

MKRA+CGPA[20] 20 20 

Caltural BFO 23 15 

 

ها را  های اسخراج شده در هر یک از الگوریتم تعداد خوشه 3جدول

دهد. محدودیتی  نشان می EPAو  NASAبر روی مجموعه داده 

های مورد مقایسه وجود دارد این است که تعداد  که در الگوریتم

ها باید مشخص شود. به همین دلیل ها به عنوان ورودی آن خوشه

اجرا  30و  55، 50های  داد خوشههای مورد مقایسه با تع الگوریتم

اند،  بندی را در بر داشته شده است و اجراهایی که بهترین خوشه

اند. در مقابل الگوریتم پیشنهادی نیاز به تعیین  انتخاب شده

ها متغیر  ها نداشته و در روند اجرای الگوریتم تعداد خوشه خوشه

حد باای  ای که در اینجا باید رعایت شود این است که است. نکته

شود تا از آن تجاوز  مشخص می kmaxها توسط متغیر  تعداد خوشه

های الگوریتم  دهد که تعداد خوشه نشان می 3نکند. جدول

این  EPAبوده و در وقایع  33برابر  NASAپیشنهادی در وقایع 

 باشد. می 55مقدار برابر 
 

بندی، فاصله درون  های خوشه های الگوریتم یکی از ارزیابی

 تا  های متعلق به یک خوشه ادهدهد د ای است که نشان می هخوش

هستند. واضح است که هرچه این به یکدیگر نزدیک  یحد چه

 تری است. مقدار کمتر باشد بیانگر خوشه بهتر و مناسب
 

ها استخراج  هایی که الگوریتم در اینجا دو مورد از بهترین خوشه

ها  محاسبه شده آنای  کنند انتخاب شده و فاصله درون خوشه می

روش پیشنهادی  3دهد که طبق شکل است. آزمایشات نشان می

و  NASAهای  ای را در مجموعه داده کمترین فاصله درون خوشه

EPA  داشته و از این نظر خوب عمل کرده است. دلیل این امر این

-هها را ب است که الگوریتم پیشنهادی در هر تکرار بهترین خوشه

ها تعریف کرده و در عملیات صورت  ه باکتریعنوان فرهن  جامع

ها در جمعیت تاثیر م بتی خواهند داشت و در  ررفته این خوشه

 شود. های با کمترین فاصله حاصل می تکرارهای بعدی خوشه
 

 
 EPAو  NASAای در مجموعه داده  : فاصله درون خوشه8شکل

 

از شباهت بین دو خوشه  5معیار دیویس بولدین 3طبق فرمول

و عدم  (Si)یک خوشه  پراکندری  کند که بر اساس استفاده می

 .[30]شود شباهت بین دو خوشه تعریف می
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ترین  این شاخص در واقع میانگین شباهت بین هر خوشه با شبیه

                                                 
1 Davies Bouldin Index 
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توان دریافت که هرچه مقدار  کند. می به آن را محاسبه می  خوشة

 3های بهتری تولید شده است. شکل این شاخص کمتر باشد، خوشه

نتای  بدست آمده برای روش پیشنهادی با استفاده از شاخص 

، K-Means ،MKRAهای  دیویس بولدین را با نتای  الگوریتم

دهد.  نشان می CGPAبا  MKRAو ترکیب  PSO ،CGPAتنتیک، 

نمودار دقت مربوط به مجموعه داده  3طور که در شکلهمان

NASA  وEPA شود، روش پیشنهادی  نشان داده میCultural 

BFO های مختلف، بصورت  پس از چندین بار اجرا با هزینه

 هایمیانگین بهترین هزینه را کسب کرده است و سپس روش

MKRA+CGPA ،MKRA ،CGPA ،تنتیک ،PSO  وK-Means 

 های بعدی قرار دارند.به ترتیب در رده

 

 
ها بر روی مجموعه  : مقایسه رو  پیشنهادی و سایر الگوریتم9شکل

 EPAو  NASAداده 

 

مطرح  4که در فرمول  CSدر ادامه با استفاده از معیار ارزیابی 

با نتای   NASAنتای  بدست آمده از مجموعه داده  [31]رردیده

و ترکیب  LVQ، اتوماتای یادریر،  Fuzzy c-meansهای  الگوریتم

 یسه قرار ررفته شده است.مورد مقا c-meansاتوماتای یادریر با
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ها بر فاصله بین  ای تمام خوشه این شاخص نیز فاصله درون خوشه

کند. در اینجا نیز هرچه مقدار این شاخص  ای را محاسبه می خوشه

شوند. همانطوری که در های بهتری تولید می کمتر باشد، خوشه

نشان داده شده است، میانگین نتای  بدست آمده از روش  50شکل

ها مورد  با سایر الگوریتم CSپیشنهادی با استفاده از شاخص 

 مقایسه قرار ررفته شده است.
 

ی های معرف های پیشنهادی با توجه به نتای ، از سایر الگوریتم روش

تر عمل کرده است. یکی از دایل قدرتمند بودن این شده قوی

ها، استفاده از الگوریتم فرهنگی و ایجاد هنجار در فضای  روش

تواند منجر به تولید  جستجو در فرآیند کاوش وقایع وب است و می

 های با هزینه کمتر برای توسعه دهندران وب شود. خوشه

 

 
 NASAها در مجموعه داده  : مقایسه با دیگر الگوریتم11شکل

 گیری نتیجه .7

هما و   در این مقاله الگوریتمی ارائه شد که از نحوه غمذایابی بماکتری  

هما نیمز هماننمد     الگوریتم فرهنگی الهام ررفته است. ایمن الگموریتم  

های تکاملی با استفاده از تکمرار ممداوم یمک فراینمد،      دیگر الگوریتم

ندی بهینه را پیدا خواهند کرد ولی با این تفاوت که در این ب خوشه

بندی جدید بصورت تصادفی انجام نخواهد شد بلکمه   تکرارها خوشه

بندی که مفید است را نگمه داشمته و ممابقی را از     قسمتی از خوشه

های دیگر که مناسب هستند کمک خواهمد ررفمت و آن را    باکتری

عی شمده اسمت کمه الگموریتمی     بهبود خواهد داد. در این مقاله سم 

فراهم شود تا هنجارهای بوجود آمده در فضای فرهنگمی در انجمام   

ها م ل تقسمیم تن و ادغمام تن     هرچه بهتر عملیات تکاملی باکتری

واقع شده و از انجام عملیات بطور تصمادفی جلموریری شمود.    موثر 

های مختلف تکامل پیدا کمرده و طبمق    این فضای فرهنگی در نسل

همای بما کمتمرین       بدست آمده در ادامه باعمث یمافتن خوشمه   نتای

بنمدی   شود که خود منجر به تولید خوشه ای می فاصله درون خوشه

 مناسب خواهد شد.
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Abstract- Web users Clustering involves finding a structure and pattern in a series of web events and 

leads to personalized pages, recommender systems and direct marketing in e-commerce. It's always 

important in clustering areas to extract Clusters with the shortest intra-cluster distance and greatest 

inter-cluster distance. This paper presents an algorithm for clustering web users using a combination 

of bacteria algorithms and cultural algorithms. In this regard the problem space is modeled using 

Bacterial Foraging Optimization Algorithm. Then a cultural space is created for the problem that 

maintains proper norms of spots. The created cultural Space is effective to perform better bacteria 

evolutionary operations such as gene division and gene integration and prevents accidental operations. 

Two real data sets, EPA and NASA, are used to tests that. The results indicate better performance of 

this method compared with other algorithms. 

Keywords- Web user clustering, Bacterial Foraging Algorithm, Cultural algorithm, Web events, Web 

Usage Mining. 


