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Dvojshluková analýza dat genové exprese je používaná bioinformatická metoda pro vyhledávání význačných lokálních vzorů v genové matici. Matice genových expresí je uvedenou metodou analyzována, na rozdíl od klasických jednodimenzionálních shlukovacích metod, současně ve dvou dimenzích: v dimenzi obsahující geny (řádky) a v dimenzi obsahující jednotlivé vzorky (sloupce).  Algoritmus pro dvojshlukování tedy identifikuje podskupiny genů v podskupině vzorků. Typickým příkladem sémantického shlukování při analýze genových dat je shlukování genů na základě hodnoty exprese, kde jednotlivé shluky mohou být charakterizovány pomocí termů z Gene ontology. 

Cílem sémantického dvojshlukování je nalézt homogenní dvojshluky charakterizované společným výskytem termů náležícím znalostním bázím, jenž přísluší daným řádkům (genům) a sloupcům (vzorkům) matice. Sémentické dvojshlukování je tedy metoda kombinující dvojshlukování a sémantické shlukování.

Námi navrhovaná metoda byla motivována volně dostupným datasetem Dresden ovary table, jehož jednotlivé geny (řádky) mohou být popsány pomocí termů z Gene ontology a termy příslušné lokace (sloupce) mohou být  popsány speciálně vytvořenou location ontology.  Metoda je založena na technice symbolického strojového učení  (rozhodovací pravidla a rozhodovací stromy), kde jsou homogenní dvojshluky popsány konjunkcemi termů z příslušných ontologií.
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