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استفاده  حجيم یها داده ليو تحل هيدر تجز یا طور گسترده به نيماش یريادگي یکردهايامروزه رو

 یها مانند داده) یشناس ستيبا بازده بالا در ز یها داده ديو تول ديجد یبا توجه به فناور. شود یم

 یکيولوژيبزرگ ب یها داده یبر رو نيماش یريادگي، استفاده از روش (جديدنسل  یتوال نييتع

 دايکاند یها استخراج ژن. مانند سرطان کمک کند دهيچيپ یماريب سميتواند به درک مکان یم

 انيب یها مانند داده حجيم یکيولوژيب یها از داده یستيز ینشانگرها اي یهدف درمان کيعنوان  به

 کرديرو کي، توسعه نيبنابرا. در نظر گرفتمرحله در درمان سرطان  نيعنوان اول توان به یژن را م

 شناسی ستيو ز کيوانفورماتيدر ب یاساس ینقش يیها داده نيچن ليو تحل هيتجز یکارآمد برا

با اعمال الگوريتم رقابت جهانی و ماشين بردار پشتيبان بر روی مقاله، ما  نيدر ا. دارد یمحاسبات

عنوان  به ريه رامرتبط با سرطان  یها ايم ژن های بيان ژن مربوط به سرطان ريه تلاش کرده داده

 دست آمده از تکنولوژی هی بها دادههای مورد استفاده،  داده. ف کنيمبالقوه کش یستيز ینشانگرها

RNA-Seq های بافت سالم هستند که از پايگاه  طور نمونه های سرطان ريه و همين و مربوط به نمونه

های بافت  در نمونه mRNAهای  های شامل بيان ژن اين داده. اند دريافت شده TCGAی  داده

های با اهميتی شد که با توجه به مقالات  منجر به کشف ژننتايج بررسی . باشند سرطانی و سالم می

سرطان ريه را  گيری ها در شکل گيری سرطان دارند و نقش آن قبلی منتشر شده نقش مهمی در شکل

همچنين نتايج اعتبار سنجی روش پيشنهادی . تواند در مطالعات آينده مورد بررسی قرار داد نيز می

 . هايی بيان ژن هستند های مبتنی بر يادگيری ماشين در تحليل داده قدرت روشی  نشان دهنده
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های مطالعه است که  ترین زمینه یادگیری ماشینی یکی از مهم

برانگیز استفاده طور گسترده در حل بسیاری از مشکلات چالش  به

سازی دو هدف اصلی رویکردهای  کاوی و بهینه داده .شود می

های ریاضی، ابتکاری،  بسیاری از الگوریتم .یادگیری ماشین است

فراتحصیلی، الهام گرفته از زیست و سایر انواع براساس این دو 

های تولید  با توجه به رشد پر سرعت داده. اند هدف ساخته شده

های بزرگ و استخراج اطلاعات مفید  تخراج دادهشده در علم، اس

 .ترین مسئله در علم داده است مهم

آوری توان بالا مانند توالی نسل  های اخیر، توسعه فن در سال

عنوان  به های بیولوژیکی بزرگ باعث تولید داده (NGS) بعدی

تجزیه و تحلیل و استخراج این . شود می RNA-Seq های مثال داده

های محاسباتی در مطالعات  از طریق روش ها نوع داده

های پیچیده مانند سرطان بسیار  بیوانفورماتیک در مورد بیماری

منظور  چنین مطالعاتی به درک مکانیسم بیماری به .مهم است

شناسایی و معرفی اهداف درمانی یا نشانگرهای زیستی پیش 

در دهه گذشته، رویکردهای  .کند آگهی و تشخیص کمک می

های  ای برای تجزیه و تحلیل داده طور گسترده ی ماشین بهیادگیر

 ویژه در تحقیقات سرطان استفاده شده است بیولوژیکی به

(Kourou et al. 2015; Levine et al. 2019). 

از یک الگوریتم  ،(Huang et al. 2018) ای در مطالعه عنوان مثال به

به داروهای  بینی پاسخ بیماران سرطانی یادگیری ماشین برای پیش

 .شده استهای بیان ژن استفاده  شیمی درمانی بر اساس داده

بینی احتمال سرطان  پیش ای دیگر برای همچنین در مطالعه

شده است استفاده  (ANN) پروستات از شبکه عصبی مصنوعی

(Jovic et al. 2017). ترکیبی از الگوریتم  ی دیگر در یک مطالعه

و استاندارد بازگشت ویژگی  (SVM) پشتیبانی برداری ماشین

بینی  های بیان ژن برای پیش بر روی داده (RFE) بازگشتی

 .Huang et al)های دارویی شخصی در سرطان انجام شد پاسخ

های یادگیری ماشین چندگانه را در  الگوریتماستفاده از  .(2017

محققین سپس نتایج  .اند هبیمار سرطانی اعمال کرد 922پایگاه داده 

بینی بقای سرطان پستان مقایسه کردند  روش پیشنهادی برای پیش

(Montazeri et al. 2016). های  مدل جنگلها نتیجه گرفتند که  آن

بندی مبتنی بر قاعده  که یک مدل طبقه (TRF) درختانتصادفی 

 .بینی بقا بهترین است است، با بالاترین سطح دقت در پیش

بنابراین،  .نقش مهمی در درمان سرطان داردتشخیص به موقع 

عنوان نشانگرهای زیستی که قادر  های بیولوژیکی به یافتن ویژگی

به تشخیص بیماری در مراحل اولیه باشند، مسئله بسیار مهمی 

ها و الگوهای بیان  ای از ژن توانند مجموعه ها می این ویژگی)است 

رویکردهای یادگیری  (.Pournoor Elmi et al 2019) (ها باشند آن

 .Kourou et al)ماشین نقش محوری در حل این مشکل دارند 

2015; Huang et al. 2018; Ko et al. 2018) در عنوان مثال  به

نشانگرهای زیستی را در سرطان سینه با یک کار تحقیقاتی، 

و ماشین بردار  Chi-squareاستفاده از انتخاب ویژگی به روش 

 دیگری  در مطالعه. (Tabl et al. 2019) پشتیبان کشف کردند

 t-SNEهای عصبی عمیق و روش  محققین با استفاده از شبکه

منظور کشف  های بیان ژن مربوط به سرطان سارکوما را به داده

 اند نشانگرهای زیستی و اهداف دارویی، مورد بررسی قرار داده

(van IJzendoorn et al. 2019) .های عصبی عمیق برای  شبکه

دهنده در سرطان سینه با  کشف نشانگرهای زیستی پیش آگاهی

 .(Wang et al. 2019) اند نیز استفاده شده CTاستفاده از تصاویر 

. ها در مردان و زنان است ترین سرطان سرطان ریه یکی از شایع

میلیون مورد جدید  2شود که این سرطان حدود  تخمین زده می

ین این سرطان منجر به مرگ همچن داشته است 212ابتلا در سال 

 Bray) شده است 2212میلیون بیمار در مردان مبتلا در سال  2/1

et al. 2018 ) ریسک فاکتورهای مختلفی مثل مصرف مشروبات

. ثر استؤالکلی و سیگار در ابتلای افراد به این نوع سرطان م

م مطالعات بسیار انجام شده روی این نوع سرطان، غر یعل

در این  .مکانیزم مولکولی آن ناشناخته مانده استهمچنان 

ایم با اعمال یک روش بر مبنای یادگیری  پژوهش سعی کرده

های سرطان ریه و بافت سالم،  های بیان ژن نمونه ماشین روی داده

توانند نقش  صورت بالقوه می های مرتبط با این سرطان که به ژن

. باشند، کشف کنیم دهنده را داشته نشانگرهای زیستی پیش آگاهی

های بیولوژیکی و  دلیل افزایش تولید داده های اخیر، به در سال

اهمیت سرطان درمانی در سلامت انسان، مطالعات زیادی در زمینه 

های بیولوژیکی بر اساس رویکردهای  تجزیه و تحلیل داده

توان بر  این مطالعات را می .یادگیری ماشین انجام شده است

 :بندی کرد های زیر دسته ها در گروه ابع داده آناساس اهداف و من

  مقدمه
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 بندی تصاویر رادیوگرافی تحلیل و دسته -1

 های اومیک های داده بندی بر اساس ویژگی دسته -2

های تصویربرداری مانند  تصاویر رادیوگرافی حاصل از روش

منابع مفیدی   MRIیا تصاویر (CT) اسکن توموگرافی محاسباتی

این  .کنند درجه و مراحل تومور فراهم میبینی  را برای پیش

منظور  توان با استفاده از الگوریتم یادگیری ماشین به تصاویر را می

بندی و تشخیص تومورهای موجود در یک بافت یا  تقسیم

 های طبیعی استفاده کرد بندی برای جدا کردن سرطان از بافت طبقه

یق تصاویر ی عصبی عم کمک یک شبکه به توان میعنوان مثال  به

MRI بندی  مربوط به بیماران مبتلا به سرطان پروستات را دسته

استخراج ویژگی از تصاویر پزشکی  (.Karimi et al. 2018) کردند

ها، عود  بینی بقا، جهش عنوان نشانگرهای زیستی برای پیش به

های جالب توجه در مطالعات  بیماری و غیره، یکی دیگر از چالش

  .اخیر است

از منابع مهم  گرید یکیژن  انیب یها داده ژهیو چندگانه به یها داده

. هستندسرطان  قاتیدر تحق نیماش یریادگی یکردهایرو یبرا

عنوان مثال  به) یکژنوم یها داده ها طور معمول در این روش به

عنوان  به)ها  نمونه یبند طبقه یها یژگیعنوان و به (های بیان ژن داده

تر، در  قیطور دق به. شوند یدر نظر گرفته م( یو سرطان یعیمثال طب

 طیاست که شرا یژگیو کیهر ژن  انیب یژن، الگو انیب یها داده

ها و  یژگیو نیاستفاده از چن. دهد یها را نشان م نمونه یکیولوژیب

 یستیز ینشانگرها ییشناسا یبرا نیماش یریادگی یها تمیالگور

، متاستاز های سرطان رگروهیز یبند ، طبقهیصیتشخ ای یآگه شیپ

در مطالعات سرطان  یطور گسترده ا به بیماری عود ینیب شیپ ای

نشانگرهای زیستی غیر تهاجمی نشانگرهایی  .دنشو یاستفاده م

چنین . آیند دست می ههستند که از مایعات بدن مثل خون ب

علت کم خطر بودن برای بیماران در تحقیقات  نشانگرهایی به

در یک مطالعه محققین موفق . اهمیت هستندسرطان بسیار با 

کمک روش رگرسیون خطی نشانگرهایی را برای سرطان  شدند به

 گیری هستند تخمدان کشف کنند که از طریق خون قابل اندازه

(Enroth et al. 2019.) های  یادگیری عمیق یکی دیگر از شیوه

ست های اومیک ا ها برای تحلیل داده مرسوم در این دسته از روش

 ;G et al. 2019) های اخیر بسیار مورد توجه بوده است که در سال

Levine et al. 2019.) دهد که  اگر چه مطالعات جدید نشان می

های حجیم بسیار قدرتمند است اما  این روش برای تحلیل داده

عنوان مثال فراهم  به. هایی نیز در این زمینه وجود دارد چالش

های عمیق یکی از  برای آموزش به شبکهی کافی  نمودن مقدار داده

 .(Hu et al. 2018; Levine et al. 2019) های مطرح است چالش
 

مربوط  RNA-Seqهای  های مورد استفاده در این پژوهش داده داده

های سرطانی و بافت سالم سرطان ریه هستند که از پایگاه  به نمونه

 .Rambow et al) اند دریافت شده GDCو پرتال  TCGAی  داده

نمونه از سرطان ریه از نوع  21ها شامل  این داده (.2016

ها  ی سالم هستند که هر کدام از آن نمونه 11آدنوکارسینوما و 

. باشند می( mRNA)ی پروتئین  کننده ژن کد 16462شامل بیان 

بود  1ها کمتر از  ها در کل نمونه هایی که میانگین بیان آن ابتدا ژن

هایی  سپس با توجه به معیار واریانس ژن. ها حذف شدند از داده

ها از یک مقدار حد آستانه  ها در کل نمونه که واریانس بیان آن

این مقدار حد آستانه با در . ها حذف شدند کمتر بود نیز از داده

ها، چارک اول همه  نظر گرفتن میزان واریانس برای همه ی ژن

نیز  outlierهای  برای کشف نمونه. گرفته شدها در نظر  واریانس

بندی  سازی با استفاده از روش خوشه ها را پس از نرمال داده

بندی کردیم و آن دسته از  ی اقلیدسی دسته مراتبی و فاصله لهلسس

ها از دو گروه داده بیشتر از سایر  ی آن هایی که فاصله نمونه

  .ها بودند حذف شدند نمونه

 TMMو روش  edgeRها نیز با استفاده از ابزار  سازی داده نرمال

 Robinson et al. 2010; Robinson and)انجام شده است 

Oshlack 2010.) ها  سازی از مقادیر بیان ژن همچنین پس از نرمال

 . لوگاریتم گرفته شده است

ای  منظور انتخاب مجموعه بهینه هدر این بخش روش پیشنهادی ب

کار  در راه. شود ژن موجود تشریح می 10222ها از بین  از ژن

های بردار پشتیبان وسیله ماشین ههای انتخاب شده بپیشنهادی، ژن

توانند سبب ی که مییهاشوند و آن دسته از ژنامتیازدهی می

گرهای عنوان نشان هپذیری مدل شوند، بافزایش قدرت تفکیک

پیشنهادی در شماتیک کلی روش . شوندزیستی بالقوه معرفی می

 .ترسیم شده است 1شکل 

 

  ها مواد و روش
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 شماتیک کلی روش پیشنهادی -1شکل 

 

شود که چگونه روش پیشنهادی از مشاهده می 1در شکل 

ها استفاده الگوریتم رقابت جهانی برای انتخاب ژن

 ;Masoudi-Sobhanzadeh and Motieghader 2016)کند می

Masoudi-Sobhanzadeh et al. 2021; Masoudi-Sobhanzadeh 

et al. 2019; MotieGhader et al. 2017.) سازی در ادامه فرموله

گرهای زیستی بالقوه این الگوریتم برای مسئله انتخاب نشان

سازی، الگوریتم  های بهینههمانند دیگر الگوریتم. شودتشریح می

های ای از پاسخ رقابت جهانی کار خود را با ایجاد جمعیت اولیه

. کندشود آغاز میها یک تیم نامیده میکدام از آنبالقوه که هر 

ژن  10222ها در این مسئله، تعداد تقریبی دهنده تیماجزا تشکیل

 10222عبارتی دیگر، اندازه هر تیم برابر با  هب. باشندموجود می

. باشنددهنده یک ژن میها نیز نشان باشد که هر یک از آنبیت می

گر زیستی بالقوه انتخاب شود، نشان عنوان هکه یک ژن ب در صورتی

پس از . صورت صفر خواهد بود بیت متناظر آن یک و در غیر این

برای محاسبه . شودها محاسبه میها، میزان شایستگی آنایجاد تیم

توانند ای میهای انتخب شده تا چه اندازهکه مجموعه ژن این

ای بردار هگرهای زیستی معرفی شوند، از ماشینعنوان نشان هب

در نظر  Accuracyمعیار ارزیابی نیز . پشتیبان استفاده شده است

 :شودمحاسبه می( 1)گرفته شده است که از طریق رابطه 

 

Accuracy = 
     

           
                      (1)  

شرح زیر  هب FNو  TP ،TN ،FP، پارامترهای (1)در رابطه 

 :باشند می

1- TP  یاTrue Positive : نمونه داده شده یک نمونه سرطانی

 .بینی کرده است درستی آن را پیش هبوده است و مدل نیز ب

2- TN  یاTrue Negative : نمونه داده شده یک نمونه سالم بوده

 .بینی کرده است درستی آن را پیش هاست و مدل نیز ب

3- FP  یاFalse Positive :لم بوده نمونه داده شده یک نمونه سا

بینی کرده است که نمونه داده  صورت اشتباه پیش هاست اما مدل ب

 .شده سرطانی است

4- FN  یاFalse Negative : نمونه داده شده یک نمونه سرطانی

بینی کرده است که نمونه  صورت اشتباه پیش هبوده است اما مدل ب

 .داده شده سالم است

ای مختلف قرار ه ها در گروه پس از محاسبه برازندگی، تیم

ها از بندی تیمبرای گروه. پردازند گیرند و در آنجا به رقابت می می

های بالقوه در این مطالعه استفاده روش حداکثر اختلاف بین پاسخ

علت استفاده از این روش نیز این بوده است که . شده است

های اولیه مشابه یکدیگر نیستند و تضمین شود در هر گروه جواب

ها،  پس از تشکیل گروه. ها در هر گروه وجود داردپاسختنوع 

پردازند که این کار بر اساس  ها با یکدیگر به رقابت می تیم

گیرد که در  عملگرهای الگوریتم رقابت جهانی که صورت می

 .شوندها تشریح میادامه هر یک از آن

شود که تیم جاری یک به این ترتیب اعمال می  shootingعملگر

کند و به صورت تصادفی انتخاب می ز مقادیر خودش را بهسری ا

اگر تیم مقابل شایستگی . کندسمت تیم مقابل پرتاب می

بهتری پیدا کند مقادیر دریافت شده را ثبت  scoreتری یا  مناسب

از مقدار قبلی باشد، مقادیر  آن کمتر scoreکند ولی اگر مقدار می

توان این عمل را می. گیردجدید دریافت شده را نادیده می

دهد  را انجام می shootingگونه تفسیر کرد که تیمی که عمل  این

به تیم ( های انتخاب شدهژن)بخشی از مقادیر متغیرهای خود را 

تیم دوم دو نطقه  2عنوان مثال در شکل  به. کندمقابل ارسال می

کند و مقادیر خود را به تصادفی از تیم شماره یک را انتخاب می

دهد که با انجام این کار، بازیکنان شماره دو و چهار آن انتساب می

های دو و  از تیم دوم، مقادیر خود را به سمت بازیکنان با شماره

تیم یک نیز با دریافت مقادیر جدید . کنندچهار تیم یک پرتاب می

که مقادیر جدید باعث  کند و در صورتیامتیاز خود را محاسبه می

که مقادیر  در صورتی. پذیردها را مین شده است، آنبهبود امتیاز آ

ها را نادیده دادند، تیم یک آنجدید امتیاز تیم یکم را بهبود نمی

 .گرفتمی
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 Shootingمثالی از عملگر  -2شکل 

 

هر تیم یک سری از مقادیر جدید را  attackingدر عملگر 

. می فرستدکند و به سمت تیم مقابل صورت تصادفی ایجاد می به

تری پیدا کند مقادیر دریافت شده اگر تیم مقابل شایستگی مناسب

ان کمتر باشد مقادیر جدید  scoreکند ولی اگر مقدار را ثبت می

 shootingتفاوتی که بین عملیات . گیرد دریافت شده را نادیده می

وجود دارد آن است که در  WCCدر الگوریتم  attackingو 

فرستد یک تیم مقادیر خود را به تیم دیگر می، shootingعملیات 

یک تیم مقادیر تصادفی جدیدا ایجاد  attackingاما در عملیات 

شود که فرستد این کار باعث آن می شده را به تیم مقابل می

. های محلی گیر نکندهای جهانی در بهینهالگوریتم رقابت

یک بر روی پنج ژن فرضی  attackingچگونگی انجام عملیات 

در عملیات انجام شده مقدار . شود مشاهده می 3گراف در شکل 

افزایش یافته است بنابراین، این تیم  0/2امتیاز تیم شماره یک به 

تیم شماره یک در صورتی . گیردمقادیر دریافت شده را تثبیت می

گرهای بالقوه زیستی در نظر عنوان نشان همقادیر دریافتی را ب

عملگر  .ر باعث بهبود تابع امتیاز گردندگیرد که این مقادی می

. است passingوجود دارد عملیات  WCCدیگری که در الگوریتم 

صورت تصادفی انتخاب  نیز دو نقطه به passingدر عملیات 

ای از نمونه. شوند جا می هها با یکدیگر جابشوند و مقادیر آن می

تعویض شود که در آن  مشاهده می 1در شکل  passingعملیات 

های مربوطه دو نقطه از یک تیم سبب انتخاب و عدم انتخاب ژن

 .گرهای زیستی بالقوه شده استعنوان نشان هب

 

 
 

 Attackingمثالی از عملگر  -3شکل 

 

صورت تصادفی  دو نقطه از یک تیم به crossingدر عملیات 

ها با استفاده از عملگر شیفت با شوند و مقادیر آنانتخاب می

 shootingو  attackingهمانند عملیات . گردندجا می هر جابیکدیگ

پذیرد که باعث بهبود یک تیم در صورتی مقادیر جدید را می

صورت مقادیر دریافت شده را  امتیاز یک تیم شوند در غیر این

این عملیات بر خلاف دو عملگر قبلی تک تیمی . گیردنادیده می

کند خود تغییرات را ایجاد میعبارتی دیگر یک تیم در  هب. باشدمی

مثالی از عملیات مربوط . و تیم ثانی در این تغییرات نقشی ندارد

 .نشان داده شده است 4در شکل  crossingبه عملگر 

 

 
 

 Attackingمثالی از عملگر  -4شکل 

 

که در آن عملیات انجام شده مطلوبیت پاسخ را  4برخلاف شکل 

مطلوبیت  1افزایش داده است، در عملیات انجام شده در شکل 

پاسخ کاهش پیدا کرده است بنابراین تغییرات انجام شده نادیده 

 . گرفته خواهند شد

 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

01
 ]

 

                             5 / 10

https://mg.genetics.ir/article-1-1688-en.html


 علی مسعودی نژاد و همکاران  ...ی روشی جديد برای کشف نشانگرهای زيستی ارائه

 

 011 0011تابستان / 2شماره / شانزدهمدوره / ژنتیک نوین

 

 
 

 Passingمثالی از عملگر  -1شکل 

 

ه مسابقات گروهی، پس از اعمال عملگرهای الگوریتم و خاتم

ها شوند که نحوه اعمال تغییرات در آنمسابقات حذفی برگزار می

همانند آن چیزی است که برای مسابقات گروهی توسط عملگرها 

ماند که در انتهای مسابقات تنها یک تیم باقی می. شونداعمال می

گرهای بالقوه سرطان ریه معرفی عنوان نشان ههای آن بژن

خاتمه الگوریتم نیز تعداد از پیش تعریف شده  شرط. شوند می

. در نظر گرفته شده است( تکرار 32)تکرار مراحل الگوریتم 

اند تیم در نظر گرفته شده 122ها برابر با  همچنین تعداد اولیه تیم

دیگر پارامترهای الگوریتم . اندگروه به رقابت پرداخته 2که در 

 .یابندتغییر میصورت خودکار و توسط خود الگوریتم  هب

 

ها  روش پیشنهادی با دو الگوریتم دیگر به نام کولونی مورچه

(ACO ) و الوریتم ژنتیک(GA )برای اجرای . مقایسه شده است

 Feature Select (Masoudi-Sobhanzadeh etها از ابزار  الگوریتم

al. 2019 )صورت  ها به استفاده شده است و پارامترهای الگوریتم

ی  ها از شیوه برای ارزیابی روش. اند پیش فرض در نظر گرفته شده

5-fold cross validation نتایج  1جدول . استفاده شده است

در این . دهد ها را نشان می اجرای سه روش مورد نظر بر روی داده

، sensitivityترتیب از چپ به راست از معیارهای  جدول به

specificity ،precision ،false positive rate  وaccuracy  استفاده

شود، به غیر از  طور که در این جدول مشاهده می همان. شده است

در سایر معیارها الگوریتم رقابت جهانی  specificityمعیار 

 . عملکرد بهتری دارد
 

 

بر  fold cross validation-5ی  هابه شیوه نتایج ارزیابی الگوریتم -1 جدول

 .سرطان ریه های روی داده

 SEN SPC PRE FPR ACC نام الگوریتم

WCC 0.98 0.96 0.99 0.03 0.98 

GA 0.96 0.96 0.94 0.04 0.95 

ACO 0.94 0.96 0.93 0.04 0.95 

 

ها نرخ  ها و میزان خطای آن جهت بررسی بیشتر کارایی الگوریتم

و بهترین ( ژن)ها برای انتخاب چهار ویژگی  خطای الگوریتم

نتایج . ها مقایسه شده است دست آمده توسط الگوریتم هبی  نتیجه

های این جدول  ستون. قابل مشاهده است 2این مقایسه در جدول 

 :ترتیب از چپ به راست شامل موارد زیر است به

NOF :Number of Features :دهد هر کدام از این پارمتر نشان می

ها استفاده  دهبندی دا ها از چه تعداد ویژگی برای طبقهالگوریتم

 .کنندمی

ET : این پارامتر زمان مورد نیاز برای اجرای هر الگوریتم را بر

 . کندحسب ثانیه بیان می

SC_STD :کار پیشنهادی در راهSC دهنده مقدار امتیاز یک نشان

 .باشدپاسخ بالقوه می

SC_CI_x :دهنده حد پائین و بالای بازه قابل این پارامتر نشان

باشد که از طریق سی بار اجرای مختلف برای امتیاز میاطمینان 

 شودها سنجیده میالگوریتم

SC_P : این پارامتر آماری نیز مخففP-value  برای امتیازهای

ای نتایج دهد که تا چه اندازهباشد و نشان می دست آمده می هب

 .اندصورت تصادفی حاصل شده هها بالگوریتم

SC_TS :تر آماری معنادار بودن نتایج مورد بر اساس این پارام

رابطه معکوس  Pاین پارامتر با پارامتر مقدار . گیردارزیابی قرار می

 .دارد

باشد تفسیر نتایج برای دیگر پارامترها همانند موارد مطرح شده می

 (ER) با این تفاوت که معیار ارزیابی مقدار حاصل شده از خطا

 Featureها با استفاده از ابزار معیار .باشد می (SC)جای امتیاز  هب

Select ی محاسبه در منبع محاسبه شده و نحوه (Masoudi-

Sobhanzadeh Motieghader et al. 2019) قابل دسترس است . 

  نتایج و بحث
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همچنین نرخ همگرایی معیارهای مختلف بر حسب تعداد 

 .قابل مشاهده است 6تکرارهای الگوریتم در شکل 

قابل مشاهده  3ها در جدول  الگوریتمهای انتخاب شده توسط  ژن

بررسی مقالات و متون منتشر شده نشان می دهد که بیان ژن  .هستند

AP1G1 در سرطان سر و گردن نقش دارد (Tao et al. 2017). 

دهنده اسید آمینه در سلول  کند یک انتقال پروتئینی که این ژن کد می

های سرطانی  ولاست که نقش بسیار پررنگی در جذب گلوتامین در سل

این پروتئین همچنین ارتباط نزدیکی با مسیر پیام رسانی  .دارد

PI3K/AKT دارد. 

 

 
 ها از نظر پارامترهای آماری مقایسه الگوریتم -2 جدول

 NOF ET SC SC_STD SC_CI_1 SC_CI_2 SC_P SC_TS ER ER_STD ER_CI_1 ER_CI_2 ER_P ER_TS الگوریتم

WCC 4 24.27 1 0/006 0/988 0/993 2/504 786/3 0 0/006 0/006 0/011 8/716 7/077 

GA 4 3.09 1 0/007 0/969 0/974 5/473 765/4 0 0/007 0/007 0/013 1/032 6/158 

ACO 4 15.66 1 0/014 0/950 0/961 7/032 371/3 0 0/014 0/018 0/029 5/242 9/109 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 هانمودار همگرائی الگوریتم -6شکل 

 

 .GAو  ACOهای کشف شده توسط الگوریتم پیشنهادی و دو الگوریتم  ژن -3جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 های انتخاب شده ژن الگوریتم

WCC AP1G1, AP3M1, FIZ1, SPATS1 

GA SOCS4, GCA, C19orf57, ASNS 

ACO CASZ1, SLC9A9, TPT1, ZNF362 
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و از طریق مسیر پیام رسانی  AP1G1کردن با غیر فعال  HCP5ژن 

PI3K/AKT  روند تومورزایی در سرطان روده بزرگ را افزایش

همچنین در سرطان کبد مهار این ژن ( Yun et al. 2019) دهد می

ر آن در مسیر پیام یثأو ت MEG3بسیار مهم  lncRNAتوسط 

های سرطانی  منجر به افزایش تهاجم سلول PI3K/AKTرسانی 

نقش این ژن در سرطان ریه . (Sun Cao et al. 2019) شود می

 zincیک پروتئین FIZ1ژن . تواند مورد بررسی قرار بگیرد می

finger کند که این پروتئین با پروتئین  را کد میFlt3  که

 Flt3پروتئین . است برهمکنش دارد receptor tyrosin kinaseیک

های خونساز در بدن نقش  در بقا و تقسیم سلولس برخی سلول

از این رو نقش ژن  (Wolf and Rohrschneider 1999) دارد

 آیندتواند قابل بررسی باشد زیرا فر شده در سرطان میکشف 

ژن . های سرطانی دارد با ایجاد سلول متقسیم سلولی ارتباط مستقی

SOCS4 هایپر . گر تومور مهم در سرطان معده است یک سرکوب

ن آبان آن منجر به ایجاد تومور در  متیله شدن این ژن و توقف

بنابراین  (.Kobayashi et al. 2012) شود سرطان بسیار شایع می

تواند نشانگر زیستی پیش آگهی دهنده برای  متیله شدن این ژن می

پژوهش نقش این ژن این در  همچنین اخیراً .سرطان معده باشد

(. Yang et al. 2020)در سرطان تخمدان نیز به اثبات رسیده است 

اند که علاوه بر آن در یک کار تحقیقاتی دیگر محققین نشان داده

miR-1290 های  از طریق مهار این ژن تکثیر و مهاجم بودن سلول

را ( مورد مطالعه در پژوهش حاضر)سرطان آدنوکارسینومای ریه 

ها بیان بالای  علاوه بر این .(Xiao et al. 2018) کند تحریک می

گیری تومور و روند  های آن در شکل خانواده این ژن و سایر هم

( Sasi et al. 2010) نیز نقش داردپاسخ به درمان سرطان پستان 

ویژه سرطان  های بسیار مهم در سرطان به یکی از ژن ASNSژن 

این ژن کد . (Krall et al. 2016; Chiu et al. 2020) خون است

مقدار این پروتئین در سلول برایی . کننده پروتئین آسپاراژین است

. (Krall et al. 2016) ها سرطان بسار پر اهمیت است رشد سلول

همچنین در سرطان ریه نیز شواهدی مبنی بر نقش این ژن دیده 

گر تومور  یک سرکوب CASZ1ژن  .(Xu et al. 2016) شده است

این ژن همچنین عامل . (Liu et al. 2011) در سرطان مغز است

 SLC9A9ژن . (Wu et al. 2016) متاستاز در سرطان تخمدان است

 Ueda et) ی بزرگ است ن رودهثر در مکانیزم سرطاؤنیز یک ژن م

al. 2017) . ژنTPT1  اهمیت  باکه ارتباط نزدیکی با ژنp53 

دارد، محرک بقای سلول است و شواهدی مبنی بر ارتباط آن با 

 .(Chen et al. 2013) سرطان ریه وجود دارد

های اعمال  دهد که روش نتایج حاصل از بررسی مقالات نشان می

های مرتبط با سرطان را از  اند ژن بودهطور هدفمند قادر  شده به

توان  در نتیجه می. ها کشف کنند بین هزاران ژن موجود در داده

را جهت بررسی بیشتر در  3های موجود در جدول  سایر ژن

 .مطالعات آتی پیشنهاد کرد

 کلی گیری نتیجه

در این مقاله سعی شد با استفاده از یک رویکرد انتخاب ویژگی بر 

. های مرتبط با سرطان ریه کشف شود ری ماشین ژنمبنای یادگی

های  ها که شامل نمونه انتخاب ویژگی با توجه به برچسب داده

شود که الگوی  هایی می سرطانی و سالم هستند، منجر به کشف ژن

این تفاوت اهمیت . ها متفاوت است ها در گروه از نمونه بیان آن

شانگرهای های کشف شده در تحقیقات مربوط به کشف ن ژن

هر چند که نتایج حاصل . برد زیستی پیش آگاهی دهنده را بالا می

نتایج . های مختلف است نیازمند تایید آزمایشگاهی بر روی داده

های مورد آزمایش نشان  ارزیابی روش پیشنهادی و سایر روش

ی مورد  ها در داده م حجم بالای تعداد ویژگیغر یدهد که عل می

درستی  ها را به انتخاب ویژگی قادرند دادههای  استفاده، روش

 . های مناسب را انتخاب کنند تحلیل نموده و ویژگی

های یادگیری  عنوان پیشنهاد برای مطالعات آینده بررسی روش به

هایی مثل  عمیق و استخراج ویژگی با استفاده از شیوه

autoencoder البته استفاده از چنین . ها میتواند مناسب باشد

همراه  ایی مستلزم در اختیار داشتن تعداد زیادی داده بهه روش

های سرطانی  و داده TCGAی  پایگاه داده. ها است برچسب آن

 . توانند منبع خوبی برای این هدف باشند می

علاوه بر بیماری سرطان چنین رویکردهایی میتوانند برای بررسی 

ی خود ها های پیچیده مثل بیماری و کشف مکانیزم سایر بیماری

عنوان پیشنهاد برای مطالعات آینده  ایمنی نیز مناسب باشد و به

 .تواند مد نظر قرار بگیرد می
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