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در بيشتر موارد اگر اين بيماری . های مرگ و مير در جهان است ترين علت سرطان يکی از مهم

های  های تشخيص سرطان استفاده از داده يکی از روش. زودتر شناسايی شود قابل درمان است

. های مضر برای انسان در آن وجود ندارد ريزآرايه است که بر خلاف روش تصويربرداری، اشعه

شوند  بر شدن تحليل می های بسيار زيادی هستند که باعث پيچيده و زمان ها دارای ژن ريزآرايه

روش . های اساسی در تشخيص اين بيماری است های مفيد يکی از گام بنابراين انتخاب ژن

در فاز . مؤثر است یها انتخاب ژنپيشنهادی در اين مقاله دارای دو فاز اصلی است که فاز اول آن 

 در گذشته. گيرد فاز اول انجام می شده توسط های انتخاب بيماری از ژن خيصتشبعدی، عمل 

دست  برای اين منظور ارايه شده است که با توجه به نتايج به Ridgeهای زيادی مانند  الگوريتم

مقاله از  نيدر ا. ها برتری دارد ها، دقت روش پيشنهادی اين مقاله نسبت به آن آمده از آزمايش

استفاده شده  یشنهاديروش پ یابيو ارز یعنوان ورود و سرطان روده به ايميلوکمجموعه داده 

و سرطان روده  ايمينوع سرطان لوک صيها و تشخ مکان ژن نييجهت تع یشنهاديدقت روش پ. است

موجود  یها روش گريروش نسبت به د نيدست آمده از ا به جينتا. است %31/72 و% 22/71 بيترت به

 افتهيبهبود  %21/5 و در مجموعه داده سرطان روده %38/2 ايمياز نظر دقت در مجموعه داده لوک

 .برخوردار است یکمتر نهيتر و هز آسان یاز دسترس یولوژيب یها‌شينسبت به آزما نياست؛ همچن
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 عوامل اثرات زاییده معمولاً که  است ژنتیکی بیماری یک سرطان

 و بعد (Bariamis et al. 2008; Labib et al. 2012) است محیطی

 در میر و مرگ اصلی علت دومین عروقی، ـ قلبی های بیماری از

 داده تشخیص اول مراحل در ها سرطان اگر .رود شمار می به جهان

 (.Harikiran et al. 2014) هستند معالجه قابل معمولاً شوند،

 اعضای بدخیم و رونده پیش بیماری لوسمی، یا خون سرطان

 که است هایی سرطان ترین مهم از یکی و است بدن سازخون

 استخوان مغز لوسمی، بیماری در. است درگیر آن با بشری جامعه

. کند می تولید خونی سلول زیادی بسیار مقدار غیرعادی، صورت به

 درست و بوده متفاوت طبیعی خون های سلول با ها سلول این

 را خون سفید های گلبول طبیعی تولید نتیجه، در ،کنند نمی عمل

 برند می بین را از ها بیماری با مقابله در فرد توانایی و متوقف

(Toloie and Taheri 2010.)  

 بیماری روند پیشرفت سرعت و شدت طیف، اساس بر لوسمی

 به درگیر، سفید گلبول نوع اساس بر و مزمن و دو نوع حاد به

( Instruments 2013) شود می تقسیم میلوئیدی و لنفوئیدی

(Bozinov and Rahnenführer 2002.) روند هـا مطالعه از بسیاری 

 و دهند می نسبت ژنتیکی های ناهنجاری به را لوسمی بدخیمی

 این در درگیر مولکولی عوامل کشف پیرامون زیادی های مطالعه

 کمک به .(Wang et al. 2015) است گرفته صورت بیماری

 مولکولی، های روش و بیوانفورماتیک در فناوری های پیشرفت

 بیماری زودرس شناخت در که  آمده دست به  زیادی های داده

 برای موقع به گری غربال همچنین. کرد خواهد کمک  سرطان

 آن  زودرس تشخیص در مؤثری کمک ها، سرطان از بعضی

 تصمیم گرفتن که این به با توجه (.Labib et al. 2012) نماید می

 از بعد ها فعالیت ترین مهم از لوسمی انواع درمان برای مناسب

 تشخیص مقاله، این انجام از هدف است،  سرطان نوع تشخیص

های  ژن انتخاب از استفاده با حاد لنفوسیتیک و میلوژنیک  لوسمی

 است کاوی  داده های الگوریتم و آرایه ریز های داده ثر ازؤم

(Harikiran et al. 2014.) 

 آوری فن از استفاده ها، ژن بیان در دانش جدید های حوزه از یکی

 بررسی امکان آوری این فن (.Tarca et al. 2006) است 1ریزآرایه

                                                           
1 Microarray 

 کند می فرآهم را زیستی انفعالات و فعل از بسیاری زمان هم

 طور به ها ژن بیان تغییرات آماری تحلیل با توان بنابراین می

 Medigue) کرد شناسایی را سرطان  در مؤثر های ژن زمان، هم

2015; Wallack 2015; Golub et al. 1999; Ramaswamy et al. 

2001; Halder et al 2015; Wang et al. 2007 .)ترین از مهم 

 عواملی اثر در آن تغییرات و ژن بیان بررسی ریزآرایه، کاربردهای

 ژنوم محتوای تعیین ول،سل آسیب زا، بیماری عوامل درمان، مانند

 های شکلی چند شناسایی یکدیگر، با ها آن مقایسه زنده، موجودات

 سرطان است بندی طبقه و بیماری تشخیص نوکلئوتیدی، تک

(Sreedevi and Jangamashetti 2009.)  

های ریزآرایه بسیار زیاد است، تحلیل  داده با توجه به این که ابعاد

 رو،  این از ی محاسباتی بالایی دارد، هزینهها پیچیده بوده و  آن

 یا ها ژن تعداد کاهش  آرایه، ریز های داده آنالیز در مهم گام اولین

 بدون فرآیندها این انجام و است ثرؤم های ژن انتخاب عبارتی به

 ممکن اطلاعات تحلیل هوشمند های  روش و آماری آنالیز کمک

 و کاوی  داده مختلف های الگوریتم (.Yin et al. 2005) نیست

 مورد ها ژن بندی دسته و بندی خوشه در توانند می 2ماشین یادگیری

ثر باشند ؤبیماری م در تشخیص و در نتیجه گرفته قرار استفاده

(Toloie and Taheri 2010.)  

های  آوری در بیوانفورماتیک و روش های فن کمک پیشرفت به

ها  که با استفاده از آن  دست آمده به  های زیادی مولکولی، داده

های  مطالعه.  توان بیماری سرطان را زودتر تشخیص داد می

های بیان ژن لوسمی  متعددی توسط محققان بر روی مجموعه داده

 ;Labib et al. 2012) های مختلف انجام گرفته است با روش 

Harikiran et al. 2014.) 

 بیان های دهدا مجموعه روی بر محققان توسط متعددی های مطالعه

 پژوهشی در. است گرفته انجام مختلف های روش با  لوسمی ژن

MA اهمیت است 2612 سال به مربوط که
. است شده داده نشان  

 مدل یک ساختن به که ها ژن از کوچکی مجموعه زیر انتخاب

 های داده روی بر بیماری بینی پیش برای مناسب بندی طبقه

 الگوریتم. است سازی بهینه مسأله یک کند می کمک ریزآرایه

GA) ژنتیک
 که است جمعیت بر مبتنی سازی بهینه الگوریتم یک (0

                                                           
2 Machine learning 
3 Memetic Algorithm 
4 Genetic Algorithm 

  مقدمه
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 اما. دارد مولکولی شناسی زیست زمینه در زیادی کاربردهای

 الگوریتم. است GA های محدودیت از یکی زودرس گرایی هم

 برتری. دهد می کاهش را زودرس گرایی هم چنین احتمال ممتیک،

MA به نسبت GA، شده سازی شبیه تبرید (SA
 جستجوی و( 1

TS) ممنوعه
 داده مجموعه سه روی ها آزمایش .است شده اثبات( 2

 نشان پروستات، سرطان و لوسمی ،DLBCL یعنی مشهور،

 TS و GA ، SAبه نسبت تری کننده امیدوار نتایج MA که دهد می

 (.Begum et al. 2018) دارد کلاسیک

 میلوئید لوسمی بهینه مدیریت زمینه در تحقیقی 2612سال  در

 های ویژگی شناسایی دنبال به تحقیق این .شده است انجام حاد

MRD جهانی نظارت برای AML های سلول متمایز
است که در   

 میلووبلاست با بیمار 152 از AML های سلول گسترده آن ژن

 توسط شده رمزگذاری گرهای نشان. شده است مقایسه طبیعی

 از برخی جمله از انفعال، غیرقابل طور به شده بیان های ژن

 لوسمی بنیادی های سلول با قبلاً که لوسمی، بنیادی های سلول

 به مبتلا بیمار 206 در فلوسیتومتری از استفاده با بودند، مرتبط

AML مغز نمونه  0 از غیرلوسمی های میلووبلاست در و 

 طور به گر نشان 22 گرفته و نتایج قرار مطالعه مورد استخوان

 لوسمی به مربوط اطلاعات. اند شده بیان AML در نامحسوس

کامل  AML نابالغ های سلول به گرها نشان این توسط شده تعریف

. است پایدار درمان طول در شده است که داده نشان و شده

MRD از استفاده با و شده انجام پیاپی صورت بیمار به 121 روی 

آمده  دست به توجهی قابل نتایج ماشین یادگیری الگوریتم یک

 یک میلیون از بیش بین در را لوسمی سلول یک تواند که می است

 (.Coustan-Smith et al. 2018) تشخیص دهد طبیعی سلول

 به اغلب هستند، مشابه پاتولوژیک نظر از که هایی سرطان

 در. دهندمی نشان متفاوت هایپاسخ یکسان دارویی های رژیم

 برای قوی مولکولی مارکرهای شناسایی برای کننده امیدوار روشی

 .Lee et al) شده است ارائه حاد میلوئید لوسمی هدفمند درمان

 ژن بیان پروفایل شامل AML بیمار 6  از ها داده معرفی با. (2018

 درمانی، شیمی داروی 106 به آزمایشگاهی حساسیت و گسترده

 برای ژن بیان مارکرهای شناسایی برای محاسباتی روش یک

                                                           
1 Simulated Annealing 
2 Tabu Search 
3
 Minimal Residual Disease 

 به مربوط چندتایی قبلی اطلاعات ترکیب با دارو به حساسیت

این  که شده است ارائه سرطان از پیشگیری برای ژن هر پتانسیل

 های داده در شده تکثیر مولکولی مارکرهای شناسایی در روش

 موفق عمل دارو به حساسیت دقیق بینی پیش و سنجی اعتبار

 AML بیمار نمونه 6  مربوط به های مقاله از دادهدر این  .کند می

 های کلاس و سفارشی داروهای پانل در موجود داروی 106 و

 . شده است استفاده تکمیلی های داده در ها آن عملکرد مکانیسم

RMAاز الگوریتم  در
ها و در ادامه  برای کاهش تعداد ویژگی 0

 .Ghosh et al) استفاده شده است سرطانی های بیماری بینی پیش

ها بسیار  گرهای زیستی در داده جایی که تعداد نشان‌از آن. (2019

توانند نتایج  های تکاملی سنتی نمی کم است، بنابراین الگوریتم

دلیل کاوش در فضای جستجوی  خوبی ایجاد کنند و همچنین به

بزرگ نیازمند زمان زیادی است و کاهش فضای جستجو با 

لتر اگرچه متداول است اما نتیجه خوبی را های فی استفاده از روش

کند، یعنی اگر فضای جستجو تا حد زیادی توسط  تضمین نمی

های  ها کاهش داده شود، ممکن است ویژگی گونه الگوریتم این

شود که کاهش فضای  این امر باعث می. مهم از دست بروند

بنابراین در این مقاله با . ویژگی مورد توجه اصلی قرار گیرد

 این. ها کاهش یافته است تعداد ویژگی RMAتفاده از الگوریتم اس

 لوسمی، ،AMLGSE2191،Colon ، DLBCLموارد  در الگوریتم

 دست به خوبی نتایج ده وش استفاده SRBCT و MLL پروستات،

عملکرد بهتری داشته  اصلی MA و GA آمده و در مقایسه با

 و زیستی گرهای نشان شناسایی در RMA پتانسیل .است

 . است خوب بسیار بالا دقت با ژن بیان های نمونه بندی طبقه

MLهای  تکنیک از استفاده رشد به رو روند به توجه با
 در 5

 شده است ارائه روش مبتنی بر یادگیری ماشین یک در پزشکی،

 حاد میلوئید لوسمی به مبتلا بیماران در کامل بهبودی احتمال که

 سؤال این مطالعه، این در. (Gal et al. 2019) کند می بینی پیش را

توالی  طریق از توانندمی هااین الگوریتم آیا که شود می بررسی

RNA کودکان کامل در بهبودی احتمال AML درمان تحت که 

 شناسایی برای. کنند بینی پیش صورت دقیق دارند را به قرار القایی

 دارد، مطالعه این چارچوب در را عملکرد بهترین که مدلی

                                                           
4 Recursive Memetic Algorithm 
5 Machine learning 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

21
 ]

 

                             3 / 11

http://mg.genetics.ir/article-1-1732-en.html


 مجید خلیلیان و همکاران  ...استفاده با حاد ميلوئيدی و لنفوسيتی لوسمی تشخيص

 

 104 1041تابستان / 2شماره / هفدهمدوره / ژنتیک نوین

 

 بهترین. شده است گیرنده رسم عملیاتی مشخصه های منحنی

-K الگوریتم برای برتر ژن 25 از استفاده با ناحیه زیرمنحنی مقدار

NN ،20/6 دست آمده از این مقاله  به اطلاعات. است آمده دست به

 مناسب و درمانی های دوره انتخاب در پزشکان برای است ممکن

  .باشد داشته زیادی جدید کمک جایگزین درمان یک یا

 تحلیل و استخراج جهت خودکار روش یک مقاله، این در

 ارائه سرطانی های بیماری تشخیص منظور به آرایه های ریز داده

 و کاوی داده اصلی فاز دو شامل پیشنهادی روش. شده است

 شده، استخراج های داده اول در فاز. نوع بیماری است شناسایی

 و مفید های ژن کاوی، داده های تکنیک کمک با و سازی شده نرمال

منظور  به شوند؛ در این فاز می انتخاب ژن هزاران بین از تاثیرگذار

 K_Meansکاهش حجم فضای جستجو با استفاده از الگوریتم 

ها در اختیار  شوند و خوشه بندی می های ریزآرایه خوشه داده

ثر آن برای تشخیص ؤهای م تا ژن رندیگ یم قرار ReliefFالگوریتم 

 و شناسایی عمل دوم، فاز در سپس. سرطان انتخاب شوند

 انجام شده استخراج هایداده به توجه با بیماری تشخیص

 استفاده با سرطان، نوع تشخیص جهت ریزآرایه های داده .گیرد می

 شوند می 1بندی دسته ماشین یادگیری در موجود های الگوریتم از

 نقش دارو تجویز یا بیمار درمانی ی مرحله تعیین منظور به که

های سرطانی از  در نهایت برای تشخیص نمونه .دارد سزایی به

LSTM عصبی شبکه
 .استفاده شده است 2

 

 ها، داده سازی و آماده شناسایی برای کاری راه مقاله، این در

 عمیق، یادگیری سازی مدل ثر در سرطان وؤهای م ویژگی استخراج

 عمیق یادگیری کراس بسته و  پایتون نسخه  زبان از استفاده با

 و لوسمی تشخیص  پیشنهادی کار راه هدف. یافته است توسعه

 بر مبتنی ریزآرایه های داده مجموعه از استفاده با کلورکتال سرطان

 با نهایی کلاس تشخیص و ReliefF متد با ویژگی استخراج

برای ارزیابی روش . است LSTM عصبی شبکه از استفاده

                                                           
1 Classification 
2 Long Short-Term Memory 
3 Relief +LSTM 

 استفاده 5روده سرطان و 0لوکیمیا داده مجموعه دو از پیشنهادی،

 نمونه لوسمی 01 شامل لوکیمیا داده مجموعه. است شده

 2حاد میلوژنیک نمونه لوسمی  2و ( ALL) 0حاد لنفوسیتیک

(AML )مجموعه داده در. است ژن 2121 شامل نمونه هر و است 

 بقیه و هستند موجود سرطانی نمونه 02 از نمونه 06 روده سرطان

 در های هر نمونه ژن تعداد دهند، می تشکیل را معمولی های بافت

روش پیشنهادی از سه بخش  .است ژن 2666 داده این مجموعه

ها توضیح داده  تشکیل شده است که در ادامه هر یک از بخش

 .شوند می

 صورت لوسمی را به بزرگ و روده های سرطان داده مجموعه

 الگوریتم عنوان ورودی دریافت کرده و توسط به جداگانه

ها با آزمایش و  تعداد خوشه)خوشه  0به  K-meansبندی  خوشه

با استفاده از این کار  کند؛ می بندی خوشه( دست آمده است خطا به

شود و در نتیجه فضای  خوشه تقسیم می 0فضای جستجو به 

 برای ReliefF می در اختیار متدجستجوی محدود شده و منظ

در حقیقت متد ریلیف . گیرد ثر قرار میؤهای م ویژگی استخراج

ها عمل  های ورودی، در بین خوشه جای جستجو در کل داده به

 ترین مهم عنوان به توان می را بندی خوشه. دهد جستجو را انجام می

الگوریتم . گرفت در نظر بدون نظارت یادگیری در مسأله

 یا خطاها مربع کردن حداقل اساس بر K-meansبندی  خوشه

 بین تغییرات کردن بیشینه با معادل که گروهی درون تغییرات

 این کلی هدف بنابراین،. است شده نهاده بنا هاست،خوشه

 K ثابت مقدار با که است هایی خوشه آوردن دست به الگوریتم

از روش این قسمت . کنند کمینه را خطاها مربع کلی طور به

 .نمایش داده شده است 1پیشنهادی در شکل 

 کند که یک روش استفاده می ReliefF روش پیشنهادی از روش

های  این بخش، داده. است فاصله معیار بر مبتنی متغیر انتخاب

عنوان ورودی دریافت کرده و بعد از  بندی شده را به خوشه

بعدی  ها را به قسمت ثر در سرطان، آنؤهای م انتخاب ویژگی

 هاینمونه ازای به متغیر یک اگر روش، این در .دهد تحویل می

                                                           
4 https://rdrr.io/cran/propOverlap/man/leukaemia.html 
5 https://rdrr.io/cran/ShrinkCovMat/man/colon.html 
6 Acute Lymphoblastic leukaemia 
7 Acute Myeloid leukaemia 

  ها واد و روشم

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

21
 ]

 

                             4 / 11

http://mg.genetics.ir/article-1-1732-en.html


 مجید خلیلیان و همکاران  ...استفاده با حاد ميلوئيدی و لنفوسيتی لوسمی تشخيص

 

 1041تابستان / 2شماره / هفدهمدوره / ژنتیک نوین 101

 

 ها طبقه دیگر های نمونه ازای به و یکسان مقدار طبقه، یک درون

 .گیرد می بالاتری وزن باشد، داشته مختلفی مقادیر

 

 
 بخش اول روش پیشنهادی -1شکل 

 

 تصادفی صورت به را نمونه یک آموزشی، های داده بین از ریلیف

 ترین نزدیک تا نمونه آن اقلیدسی فاصله سپس و کند می انتخاب

 را متفاوت طبقه از نمونه ترین نزدیک و مشابه طبقه از نمونه

 هر وزن کردن روز به برای را هافاصله این سپس و آورده دست به

 را متغیرهایی از دسته آن الگوریتم، نهایت، در. بردمی کار به متغیر

 تعریف پیش از آستانه حد یک از ها آن وزن که کند می انتخاب

 هر به ریلیف که ای رتبه واقع، در باشد، بیشتر کاربر، وسیله به شده

 جداسازی در متغیر آن نقش میزان اساس بر دهد می متغیر

گر این بخش از  بیان 2شکل  .است همسایه متفاوت های نمونه

 .روش پیشنهادی است

 

 
 روش پیشنهادی دومبخش  -2شکل 

 

. کند بندی استفاده می برای کلاس LSTM عمیق عصبی از شبکه

 از استفاده با که است مکرر عصبی شبکه این شبکه نوعی

 ذخیره طولانی مدت به را اطلاعات اختصاصی، حافظه های سلول

 در را اطلاعات جریان شبکه، این در عملیات خاص پیکره. کند می

 حافظه، هایسلول این (.Halder et al. 2015) کند می کنترل داخل

 سنتی هستند، دینامیکی های سیستم مدل یک در حالت بردار مشابه

 برای آل ایده کاندیدای بالقوه طور به هاLSTM شوند می باعث که

 در (.Wang et al. 2007) باشند دینامیکی های سیستم سازیمدل

 عصبی شبکه ویژگی، استخراج مراحل از پس پیشنهادی روش

LSTM ریزآرایه برای متناظر کلاس بهترین انتخاب در سعی 

 معرفی را پیشنهادی روش فلوچارت 0 شکل. کند می ورودی

 روش وارد جداگانه صورت به داده مجموعه هر .نماید می

و  آموزشی عنوان داده ها به از داده% 26 ادامه در شود، می پیشنهادی

 .شوند می گرفته نظر در عنوان داده آزمایش به بقیه

 لایه استفاده شده در روش پیشنهادی از دو LSTM عصبی شبکه

 لایه و Dense لایه دو ،2برازش بیش کنترل برای 1تصادفی حذف

لایه حذف  .است شده تشکیل متناظر کلاس انتخاب برای نهایی

را با عدم داشتن اطلاعات کافی در مورد میزان  مسأله، تصادفی

 حذف .دشو آن می کاری درکند و مانع از اضافه  آموزش، حل می

پنهان و قابل )بدین معنی است که برخی از واحدها  تصادفی

روند، یعنی از  در شبکه عصبی به طور موقت از بین می( مشاهده

در انتقال و ارسال پیشین شرکت و  شوند شبکه خارج می

شود که شبکه عصبی هر بار یک  باعث می کار این .دنکن مین

ترکیب تصادفی  حذف چنین هم .عماری متفاوت را انتخاب کندم

از ، دهد ی واحدها در شبکه عصبی را کاهش می سازگاری پیچیده

طور کامل بر حضور واحدهای  تواند به که یک واحد نمی آنجا

این باعث ، ممکن است حذف شود ،خاص دیگر تکیه کند

 (.Gal and Ghahramani 2016) تر باشد شود که شبکه قوی می

به یک شبکه عصبی عمیق، شبکه تصادفی  حذفپس از اعمال 

شود که  تر است که شامل تمام واحدها می ای نازک حاصل شبکه

کرد این لایه در  عملنحوه  .ندا هجان سالم به در برد ،از انقراض

 .نشان داده شده است  شکل 

                                                           
1 Dropout 
2 Over-fitting 
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انتخاب واحدها برای  د،شو مشاهده می  طور که در شکل  همان

ترین حالت این  ساده و در گیرد نجام میاصورت تصادفی  به حذف

در شبکه  p بدان معنی است که هر واحد با یک احتمال ثابت

شده تنظیم  5/6 ،احتمال قاله مقدار اینمدر این . شود داری می نگه

، p حتمالا. تدست آمده اس است که این مقدار با آزمون و خطا به

را کنترل تصادفی  حذفاضافی است که شدت  1ابرپارامتر یک

 .کند می

 بندی اشیا طبقهکه  2متصل در آخر روش پیشنهادی یک لایه کاملاً

، کندایجاد می Dense هایخروجی لایه دررا  (بندیکلاس)

یک  لایه، توان گفت که این طور خلاصه، می به. استفاده شده است

بند شبکه عصبی استاندارد است که در انتهای یک  طبقه

مراحل روش . شودکار برده می بهکننده سطح بالا  استخراج

 .اند آمده 0های استفاده شده در آن در شکل  پیشنهادی و لایه

 
  (Gal and Ghahramani 2016) نحوه عملکرد لایه حذف تصادفی - شکل 

 

 
 پیشنهادی روش فلوچارت -0شکل 

 

برای روش پیشنهادی و   پایتون  سازی شده با زبان افزار پیاده نرم

، Ridge ،RandomForest ،Elasticالگوریتم  1

                                                           
1 Hyper parameter 
2 Fully connected 

Gradinatboosting ،Extratree ،Bagging ،Adaboost ،Lasso 

روده که  سرطان و لوکیمیا داده مجموعه بر روی دو Kneighborو

نتایج حاصل با هم در بخش قبلی توضیح داده شدند اجرا شده و 

منظور ارزیابی عملکرد روش پیشنهادی و  به. اند مقایسه شده

 از ماتریس درهم ریختگی با معیارهای ها روش سایر با آن مقایسه

 1 های رابطه ، که ازf1بازخوانی و معیار  ،0، درستی دقت ارزیابی

 درستی، معیارهای. آیند، بهره گرفته شده است می دست به 0 تا

، TP ،TN صحیح تشخیص با مستقیمی ارتباط ازخوانیب دقت و

FN  وFP ( آمده است 1که در جدول )ها درست چقدر هر. دارد 

 گیرند قرار غلط کلاس در ها غلط و شوند داده تشخیص صحیح

 وجود نیز بازخوانی برای روند این و رود می بالاتر دقت مقدار

 .دارد

 
 پیشنهادی مدل بندیطبقه ایمقایسه معیارهای -1جدول 

TP شوندمی داده تشخیص مثبت درستی، به که رکوردهایی تعداد. 

TN شوندمی داده تشخیص منفی درستی، به که رکوردهایی تعداد. 

FP شوندمی داده تشخیص مثبت غلط، به که رکوردهایی تعداد. 
FN شوندمی داده تشخیص منفی غلط، به که رکوردهایی تعداد. 

 

1) Accuracy = (TP + TN) / All 

2) Precision = TP / (TP + FP) 

 ) Recall = TP / (TP + FN) 

0) F1=2* Precision* Recall / Precision+ Recall 

 

ی حاصل از روش پیشنهادی، خطاهمچنین برای ارزیابی 

 مطلق قدر و میانگین 5خطا مربعات میانگین مجذور معیارهای

استفاده  ،شوند محاسبه می 0 و 5ترتیب از رابطه  که به 0خطا

 .اند شده

5)                                                    
 

 
     

 
    

 

0                                                   )       
 

 
     

  
    

 

                                                           
3 Precision 
4 Accuracy 
5 Root Mean Square Error 
6 Mean absolute error 

  نتایج
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مقدار  ytآید که در آن،  دست می به 2 رابطهاز  etمقدار مربوط به 

 . بینی شده توسط مدل است مقدار پیش ft واقعی و

2                                                     )          

 افزار توضیح داده شده برای روش از اجرای نرمنتایج حاصل 

ها با نتایج  ی آن و مقایسه ذکر شدهالگوریتم  1 و پیشنهادی

بازخوانی، معیار  دقت، درستی، معیارهای از لحاظ ،های قبلی روش

F1 خطا  مطلق قدر خطا و میانگین مربعات میانگین و نیز مجذور

 .ندا آمده 2در جدول 

 پیشنهادی روش برای درستی معیارشود  طور که مشاهده می همان

بیشتر از بهترین مقدار % 21/1حاصل شده است که  02/12

 ،%2/2  دقت، و معیارهایاست  (Ridge روش)های قبلی  روش

توسط روش پیشنهادی نسبت به  % /0 نیز f1 و %6/ 1 بازخوانی،

 . اند ده شدهادبهبود  های قبلی روش

ماتریس درهم  برایاستفاده شده  ارزیابی معیارهای مقادیر

ر د نمایشبه  5 شکلدر  خون لوسمیدر مجموعه داده ریختگی 

 . دان هآمد
 

 خون لوسمی داده مجموعه در دیگر الگوریتم 1 با پیشنهادی روش مقایسه -2جدول 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 خون لوسمی داده مجموعه در دیگر الگوریتم 1 با آن مقایسهو  پیشنهادی روش ارزیابی -5شکل 
 

 

 

 

 

MAE RMSE F1 Recall Precision  Accuracy  Method 
0.1664446 0.238906 94.10 97.3684 91.66 95.833 Ridge 

0.155417 0.244583 88.889 94.7368 85.7143 91.661 Random-Forest 

0.402683 0.408590 85 80 95.2381 91.60 Elastic 

0.166845 0.330755 77.778 82.1053 75.6303 83.33 Gradiantboosting 

0.145833 0.212642 94.10 97.3614 91.667 95.883 Extratree 

0.166667 0.273861 82.396 84.7368 80.5556 87.5 Bagging 

0.083333 0.288675 88.89 94.73 85.71 91.6 Adaboost 

0.451389 0.456435 45.6435 50 39.5833 79.667 Lasso 

0.116667 0.223607 88.889 94.7368 85.7143 91.664 Kneighbor 

0.0656 0.0824 97.505 97.5 97.62 97.62 Relief‌+LSTM 
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 بهبود واقعی درست و مثبت کلاس تعیین نظر از پیشنهادی روش

 روی بر دیگر الگوریتم 1 مقابل در قبولی قابل اختلاف با خوب و

 و MAE خطای میزان. است داشته خون لوسمی داده مجموعه

RMSE نمایش داده  0 شکلین روش محاسبه شده و در برای ا

 کمتر د مقدار این خطاهاشو طور که ملاحظه می همان. شده است

 پیشنهادی از روش استفاده مناسب دلیل این امر به و است 1/6از 

ثر ؤم های ویژگی استخراج و dropout تصادفی حذف های لایه

 .است

وعه داده لوسمی، برای مهای انجام گرفته برای مج تمام آزمایش

سازی  افزار شبیه نرم همان نیز با کلورکتال سرطان داده مجموعه

 شده در پایتون و با همان پارامترها انجام گرفته و نتایج حاصل در

 .اند و نمایش داده شده گردآوری   جدول و 2و  2 های شکل

 

 
 خون لوسمی داده مجموعه در دیگر الگوریتم 1 با پیشنهادی مدل خطای میزان مقایسه -0شکل 

 

 
 کلورکتال داده مجموعه در دیگر الگوریتم 1 با پیشنهادی روش مقایسه -2شکل 
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 کلورکتال داده مجموعه در دیگر الگوریتم 1 با پیشنهادی روش خطای میزان مقایسه -2شکل 

 
 کلورکتال داده مجموعه در دیگر الگوریتم 1 با پیشنهادی روش مقایسه - جدول 

MAE‌RMSE‌F1‌Recall Precision ‌Accuracy ‌Method‌
0.404620‌0.510247 50 47.22 53.5714 71.4286 Ridge 

0.336667‌0.416305 78.8077 79.8077 82.1429 80.95 Random-Forest 

0.379719‌0.492103 54.8778 52.778 59.5238 80.95 Elastic 

0.278430‌0.443705 67.8571 68.0556 74.3750 71.42 Gradiantboosting 

0.313333‌0.431983 61.080 62.5 69.8529 66.67 Extratree 

0.304762‌0.435343 75.2941 75 75.9615 76.1905 Bagging 

0.190476‌0.436436 80.556 80.556 80.556 80.9524 Adaboost 

0.346538‌0.479494 85.1765 84.722 86.0577 85.71 Lasso 

0.285714‌0.436436 65 66.67 83.33 71.42 Kneighbor 

0.11670‌0.12760‌90.824‌90‌91.6650‌92.31‌Relieff‌+LSTM‌

 

 توان می را کارآمدی مدل میزان سنجش در مهم معیارهای از یکی

 صحیح را در مقادیر تمامی این معیار. گرفت نظر در معیار صحت

 طور همان گیرد، می نظر در غلط جای در غلط را و درست جای

شود، معیار صحت برای روش  می مشاهده   جدول که در

 از بهتر% 0/0 کلورکتال سرطان داده مجموعه پیشنهادی در

 مقدار معیارهای و همچنین است( Lasso) الگوریتم تریننزدیک

بهبود % 05/5 زین f1 و معیار% 22/5بازخوانی،  ، معیار%01/5دقت، 

 .اند داده شده

 امکان شود، انتخاب تر کوچک مدل در یادگیری نرخ هرچقدر

 و افزایش باعث نشده کنترل برازش .دارد وجود خطا تابع بهبود

 خطا کاهش پیشنهادی مدل در که شود می خطا ناگهانی کاهش

 مقدار خطا، میزان نظر از .است بوده دار ادامه ثابت صورت به

 نسبت به که است 12/6داده  مجموعه این برای RMSE خطای

 دیگر نزدیکی. است داشته کمتری خطای 6/ 2 ها الگوریتم دیگر

 مدل متناسب عملکرد گواه نیز و بازخوانی دقت صحت، معیارهای

  .دارد را داده مجموعه این در پیشنهادی

ریزآرایه و تحلیل  از های تشخیص سرطان استفاده یکی از راه

های تولید  های آن است که در مقایسه با روش اسکن که اشعه داده

های تصویربرداری ضررهای زیادی برای انسان  شده از دستگاه

 کامل توالی که این به توجه با .تری است همراه دارد، روش امن به

 و ابزار توان از این می است در دسترس ها ریزآرایه در انسانی ژنوم

 سرطان ها در مورد تشخیص آن تفسیر و تبدیل جهت ها داده آنالیز

 مدل یک از مقاله این د درشطور که ملاحظه  همان. استفاده کرد

 روش با ویژگی استخراج همراه به LSTM عصبی شبکه بر مبتنی

ReliefF بندی خوشه و K-means های سرطان تشخیص برای 

 1 با پیشنهادی روش است، شده برده بهره کلورکتال و خون

 و F1 و بازخوانی صحت، دقت، معیارهای نظر از دیگر الگوریتم

 معیارها همه در که شده است مقایسه MAEو  RMSEخطاهای 

 . است ها عمل کرده دیگر الگوریتم از بهتر

های خیلی زیادی است که برخی از  های ریزآرایه شامل ژن داده

. ها تکراری و برخی برای رسیدن به یک هدف، نامرتبط هستند آن

  بحث
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بندی  خوشه K-meansها توسط الگوریتم  در این مقاله ابتدا این ژن

ید برای های مف ژن ReliefFشوند و در ادامه توسط الگوریتم  می

در واقع یکی از دلایل بهبود . شوند تشخیص سرطان انتخاب می

های  دادن دقت و صحت توسط روش پیشنهادی همین انتخاب ژن

های خیلی زیاد است که باعث یادگیری بهتر  مفید از میان ژن

 نرخ. شود توسط مدل استفاده شده در شبکه یادگیری عمیق می

شده  انتخاب نیز کوچک شبکه یادگیری عمیق مدل در یادگیری

       .داشته باشد وجود خطا تابع بهبود امکان است تا

 در پیشنهادی توان از روش دست آمده می به نتایج توجه به با

و میر  مرگ از جلوگیری حتی و ها سرطان زودهنگام تشخیص

باتوجه به این که نتایج  .خطرناک استفاده کرد بیماری این ناشی از

عنوان یک رهیافت مناسب در این  تواند به حاصل از این مطالعه می

عنوان کارهای آتی قابل پیشنهاد  زمینه ارائه شود، موارد زیر به

 :باشد می

 شبکه چندین Ensamble ترکیب از توان می آتی، کارهای در -

 LSTMکانولوشن،  شبکه مانند عمیق یادگیری و عمیق عصبی

 .نمود استفاده ها ترکیب دیگر یا و DNN و

 در ها ریزآرایه روی بر کار برای GAN شبکه از توان می -

 .نمود استفاده آتی کارهای

 در توان آن را پیشنهادی، می روش تعمیم برای بررسی قابلیت -

موجود در زمینه  های مجموعه داده دیگر روی آینده بر کارهای

 .کرد بررسی ها ریزآرایه
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