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Abstract 

Introduction: Early diagnosis of breast cancer and the identification of 

effective genes are important issues in the treatment and survival of the 

patients. Gene expression data obtained using DNA microarray in 

combination with machine learning algorithms can provide new and 

intelligent methods for diagnosis of breast cancer. 

Methods: Data on the expression of 9216 genes from 84 patients across 

5 different types of cancer was obtained using microarray technology. 

In this study, we proposed a feature selection method based on the 

correlation between abnormal expression of genes and cancer for 

diagnosis of breast cancer. Then, we used K-nearest neighbor (KNN), 

support vector machine (SVM), and naive Bayesian (NB) classifiers to 

evaluate the performance of the proposed method in the selection of 

relevant genes. 

Results: The proposed feature selection method coupled with the KNN 

classifier predicted all types of cancer with 100% accuracy and using 38 

of the 9216 genes. The proposed method could also identify the genes 

associated with each class. Moreover, the proposed feature selection 

method coupled with NB and SVM classifiers achieved accuracy rates 

of 90% and 96.67% using 17 and 22 genes, respectively. 

Conclusion: The results of this study demonstrated that the proposed 

feature selection method has better performance compared with other 

methods. The proposed method is able to distinguish the genes involved 

in each cancer class and detect overexpression or underexpression of 

selected genes, which can be used by physicians and researchers in the 

field of health care. 

Keywords: Breast Cancer, Feature Selection, Microarray Data, 

Classification 
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مقاله پژوهشی 

های  های موثر از داده تشخیص نوع سرطان پستان با استفاده از انتخاب ژن

ریزآرایه

1، محمدرضا پژوهان4پور راضیه شیخ ،*1، ولی درهمی1سیدابوالفضل طباطبایی

 یزد، ایرانگروه مهندسی کامپیوتر، پردیس فنی و مهندسی، دانشگاه یزد، 1
 گروه مهندسی کامپیوتر، دانشکده فنی و مهندسی، دانشگاه اردکان، اردکان، ایران1

 چکیده 
و درمان در کلیدی بسیار نقش های موثر در آن پستان و ژن سرطان زودهنگام تشخیص مقدمه:

و ریزآرایهاوری فن از شده استخراج های بیان ژن ازداده استفاده کند. با می ایفا بیمار حیات

ارایه درمان و سلامت درنظام هوشمندی و نوین های روش توان می یادگیری ماشین های الگوریتم

باشند.  پستان سرطان تشخیص به قادر بالایی دقت با که داد

ژن مربوط به  3119های بیان های استفاده شده در این پژوهش، شامل داده داده روش بررسی:

در ختلف سرطان است که با استفاده از فناوری ریزآرایه به دست آمده است. نوع م 5بیمار در  47

های تشخیص سرطان پستان، روش انتخاب ویژگی مبتنی  این مطالعه برای افزایش کارایی سیستم

پرکاربرد و رایج  بند ارتباط بین بیان غیرنرمال ژن و سرطان ارایه شده است. سپس از سه دستهبر 

K- ایهترین همس نزدیک (KNN( ماشین بردار پشتیبان ،)SVMو بیزی ساده ) (NB برای )

 های انتخاب شده استفاده شد.   سنجش کارایی ژن

که با روش انتخاب ویژگی پیشنهادی و با استفاده از  ندهای انجام شده نشان داد بررسی ها: یافته

های بیماران  داده هژن مربوط ب 3119ژن از میان  94فقط با انتخاب توان  می KNNبند  دسته

نواع سرطان پستان بیماران در اسرطانی که با استفاده از فناوری ریزآرایه به دست آمده است، 

های مرتبط با هر کلاس را نیز تفکیک کرد.  % تشخیص داد و ژن111های آزمایش را با دقت  داده

% با 94/39، دقت SVMبند  ژن و با دسته 14% با 31، دقت NBبند  همچنین با استفاده از دسته

 دست آمد. ژن انتخابی به 11

روش انتخاب ویژگی پیشنهادی، با در نظر گرفتن  نتایج این مطالعه نشان دادند که گیری: نتیجه

توانایی ها دارد.  همزمان دو معیار دقت و تعداد ژن انتخابی، عملکرد مناسبی نسبت به سایر روش

علاوه تشخیص بیان بیشتر از حد یا کمتر از حد  های موثر در هر کلاس سرطان، به تفکیک ژن

تواند مورد استفاده متخصصین و  های انتخابی، از خصوصیات ویژه روش پیشنهادی است که می ژن

پژوهشگران حوزه درمان و مراقبت قرار گیرد.

بندی های ریزآرایه، دسته سرطان پستان، انتخاب ویژگی، داده های کلیدی: واژه

پذیرش:│41/60/79تاریخ ارسال: 44/16/79تاریخ
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 مقدمه

سرطان و دومین عامل مرگ و  ترین شایع پستان سرطان

در ایران سالیانه بیش از . (1)ست ا زنان آمریکایی میر در

 .(1)شود  مورد به مبتلایان سرطان پستان اضافه می 4111

های بدخیم )دارای رشد غیر قابل  ری سلولدر این بیما

. (7، 9)کنند  کنترل( در بافت پستان شروع به فعالیت می

علاوه بر پارامترهای تشخیص سنتی بیماری مثل اندازه و 

درجه )گرید( تومور، معمولاً از وضعیت مثبت یا منفی 

IHCگرهای ایمونوهیستوشیمی بودن نشان
نظیر  4

ERهای  گیرنده
PRو  2

HER2و  9
 Ki67گر  و نشان 0

برای تشخیص و مراقبت از بیماران سرطانی استفاده 

. از دیدگاه مولکولی، انواع تومورهای پستان (9، 5)شود  می

شوند  م بالینی متمایز تقسیم میبه پنج دسته اصلی با علای

 ,Luminal Aها عبارتند از:  . این دسته(4، 4)

Luminal B, HER2 over-expression, Basal-

like, Normal-like غیر از گروه .Normal-like ،

گرهای ایمونوهیستوشیمی متمایزی  نشانها از  سایر گروه

-Basal. به عنوان مثال درگروه (3)برخوردار هستند 

likeگرهای ، نشانHER2 ،PR  وER   هر سه منفی

 .هستند

های  های تشخیص انواع سرطان، استفاده از داده یکی از راه

یشرفت فناوری در حوزه پ بیان ژن بیماران است.

5بیوانفورماتیک، به خصوص فناوری ریزآرایه
باعث شده که  

هزاران ژن مربوط به یک نمونه مبتلا  6های بیان ژنی داده

. البته این (11)به سرطان به طور همزمان استخراج شود 

های بالا است، به همین دلیل  استخراج داده مستلزم هزینه

 7های ها در مقایسه با تعداد ویژگی تعداد نمونه

اختصار  هایی به شده بسیار کم است. چنین داده استخراج

HDLSS
که در آن معمولاً تعداد  (11)شود  نامیده می 8

تا   9111ها بین  و تعداد ویژگی 111ها کمتر از  نمونه

های مؤثر در بیماری از  . تشخیص ژن(11)است  91111

های ریزآرایه، یک موضوع مهم در رابطه با ارتقا دانش  داده

های مواجهه با  در مورد مکانیزم بیماری و بهبود روش

                                                 
1
 Immunohistochemistry 

2
 Estrogen receptor 

3
 Progesterone receptor 

4
 Human epidermal growth factor receptor 2 

5
 Micro Array Data set 

6
 Gene expression data 

7
 Feature 

8
 High Dimension Low Sample Size 

های سنتی، تعداد زیادی از  ت. مطالعات و روشبیماری اس

گیرند  های مؤثر در بیماری در نظر می ها را به عنوان ژن ژن

های تجربی برای تشخیص  که روش دلیل این . به(19)

های نامزد بسیار  های مؤثر از میان تعداد زیاد ژن ژن

های انتخاب ویژگی )ژن(  کارگیری روش براست، به هزینه

و تعداد بسیار بالای  3علاوه وجود نویز بهشود.  توصیه می

های ریزآرایه را به یک دامنه  ژنی، تحلیل داده اطلاعات 

. مطالعات متعددی نشان (17)مهیج تبدل کرده است 

های بیان ژن ریزآرایه  اند که تعداد بسیاری از داده داده

DNA بندی دارای بار  ها( از نظر معیارهای دسته )ویژگی

. بنابراین (15)غیرمرتبط( ی  اطلاعاتی نیستند )داده

های  انتخاب ویژگی )ژن( و فرآیند تشخیص و حذف ویژگی

های ریزآرایه  در تحلیل داده غیرمرتبط، نقشی حیاتی

 کنند. ایفا می  DNAاستخراج شده از 

های علمی به خصوص طی دو دهه اخیر ارتباط بین  یافته

-19)دهد  ها را نشان می بیان غیرنرمال ژن و انواع سرطان

44، بیان بیش از حد44. جهش(14
 42و بیان کمتر از حد 

و  49ژن مصادیق بیان غیرنرمال ژن هستند. مارتین کورنا

ارتباط بین جهش سلولی با برخی  (13)همکاران در 

ها را نشان دادند. البته باید توجه داشت که هر  سرطان

شود. زین العابدین و همکاران  جهش منجر به سرطان نمی

ای  های با بیان کمتر از حد و دسته ای از ژن دسته (11)در 

ها با بیان بیش از حد را برای تشخیص نوعی سرطان  از ژن

رسد  معرفی کردند. به نظر می 40پوست به نام ملانوما

ژن و سرطان به عنوان دانش و توان از ارتباط بین بیان  می

به صورت مهندسی معکوس در مسئله انتخاب ژن در 

های ریزآرایه استفاده نمود که منجر به کاهش  داده

 پیچیدگی مسئله خواهد شد.

 ها و روش مواد
محور است که به ارایه  داده و توصیفی حاضر مطالعه

روشی برای تشخیص انواع سرطان پستان از دید مولکولی 

های بیان ژن بیماران سرطانی پرداخته  تفاده از دادهبا اس

 است.

                                                 
9
 Noise 

10
 Mutation 

11
 Overexpression 

12
 Underexpression or  misexpression or less expression 

13
 Martincorena 

14
 Melanoma 
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فصلنامه بیماری های پستان ایران│و همکاران  ابوالفضل طباطبایی 02  

های استفاده شده در این  دادهها:  توصیف مجموعه داده

بیمار  47ژن مربوط به  3119های بیان مطالعه، شامل داده

همکاران با استفاده از و  45سرطانی است که توسط پراو

ها شامل  داده  .(4)فناوری ریزآرایه به دست آمده است 

با  1باشد که کلاس  پنج کلاس )نوع( مختلف سرطان می

، ERBB2با برچسب  1، کلاسLuminalبرچسب 

با برچسب  7، کلاسBasal-likeبا برچسب  9کلاس

Normal-like با برچسب  5و کلاسCell_lines 

های مذکور به صورت دو  مشخص شده است. مجموعه داده

 57هستند که دردسته آموزش و آزمون در دسترس 

نمونه  11و  3، 4، 9، 11ی دسته آموزش به ترتیب  نمونه

ی مربوط به دسته  نمونه 91از هر کلاس وجود دارد و در

های  درکلاس 4و  5، 9، 9، 11ها به ترتیب  آزمون، نمونه

 نامبرده قرار دارند.

در این بخش، از ارتباط بین بیان روش پیشنهادی: 

نوان دانش، برای شناسایی و غیرنرمال ژن و سرطان به ع

های موثر در تشخیص سرطان پستان استفاده  انتخاب ژن

های  شود و یک روش انتخاب ویژگی برای انتخاب ژن می

شود  های ریزآرایه سرطان پستان پیشنهاد می موثر در داده

ها در هر کلاس و  که شامل دو بخش امتیازدهی ژن

ه در هر کلاس دست آمد ها براساس امتیاز به انتخاب ژن

 است.

های بیان ژن  دادهها در هر کلاس:  امتیازدهی ژن

مرتبط با نمونه هر  mRNAریزآرایه معرف کمیت توده 

بنابراین هر تغییر در بیان ژن  ،(11)یک از بیماران است 

آن مرتبط با  mRNAشود مقادیر  عامل بیماری باعث می

شود. در نتیجه، مقادیر آن ژن رج ژن نیز از حالت نرمال خا

شوند  هم نزدیک می های مختلف از یک بیماری به در نمونه

و در کنار هم یک پیوستگی محدود را در کلاس مربوط به 

سازی  آن بیماری تشکیل دهند. در این مطالعه برای کمیت

 شود: ها رابطه زیر پیشنهاد می این پیوستگی

(1) 

 

ام است. با توجه به تعداد iربوط به بیان ژن ویژگی م که 

ام j، کلاس متغیر است.  3119تا  1از  iها، مقادیر  ژن

کلاس سرطان،  5دهد که با توجه به  سرطان را نشان می

                                                 
15 Perou 

میزان  کند.   تغییر می 5تا  1از  jمقادیر 

ان ام را نشjام در کلاس iاهمیت و امتیاز ویژگی )ژن( 

 توسط ویژگی  کلاس  46تعداد افراز ،دهد.  می

است. منظور از افراز یک مجموعه، تقسیم آن به تعدادی 

ها  ها تهی و اجتماع آن زیرمجموعه است که اشتراک آن

های  . هریک از زیربخش(11)برابر مجموعه اولیه باشد 

از نظر مقداری کنار  هایی است که شامل نمونه کلاس 

ام از kهای زیر بخش  ، تعداد نمونههم قرار دارند. 

 است. هرچه عدد  های افرازشده کلاس  زیربخش

تر تقسیم  های بزرگ به زیربخش کلاس تر باشد،  کوچک

ات های بیشتر با خصوصی شود که به معنی وجود نمونه می

( امتیاز بیشتری به 1مشترک است. بنابراین، طبق رابطه )

های  نیز معرف تعداد نمونه گیرد.  تعلق می ویژگی 

 ام است.jکلاس 

بعد از دست آمده:  ها براساس امتیاز به انتخاب ژن

ها در هر کلاس، نوبت  مشخص شدن امتیاز ویژگی

ها برای استفاده در  نهایی ژنگیری در مورد ترتیب  تصمیم

47های رایج یادگیری مثل  مدل
SVM  وKNN

و  48
43

NB ها این است که  ترین راه حل است. یکی از ساده

های با ارزش بالاتر از هر کلاس به ترتیب در لیست  ویژگی

خروجی قرار گیرند. در این صورت تاثیر ویژگی در سایر 

یشنهادی در پ  شود. راه حل ها در نظر گرفته نمی کلاس

( امتیاز یک 1این مطالعه این است که با استفاده از رابطه )

ها نیز در محاسبه امتیاز نهایی  ویژگی در سایر کلاس

ویژگی در کلاس مورد نظر لحاظ گردد و سپس 

های با ارزش بالاتر از هر کلاس به ترتیب در لیست  ویژگی

 خروجی قرار گیرند.

(1) 

 

ها در امتیازدهی را   ن مشارکت سایرکلاسمیزا ضریب 

نباید طوری انتخاب شود که  کند. مقدار  مشخص می

کمرنگ شود. از  نقش ویژگی در کلاس اصلی تاثیر و

های متمایز و  دست آوردن ویژگی ، برای بهمقادیر منفی 

های  دست آوردن ویژگی از مقادیر مثبت آن، برای به

شود. انتخاب مقدار  ها استفاده می ک بین کلاسمشتر

                                                 
16 Partition 
17 Support Vector Machine 
18 K-nearest neighbor 
19 Naive Bayes 
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ها و نوع مدل یادگیری استفاده  ، به ماهیت دادهمناسب 

 بستگی دارد.  24بندی شده برای دسته

های روش پیشنهادی شامل  سازی ایده برای پیاده

ها و استفاده از  بندی نهایی ژن امتیازدهی و رتبه

 MATLABافزار  نرم،  از KNNو  NBبندهای  دسته

بند  استفاده شده است. همچنین برای استفاده از دسته

SVM افزار  از نرمWEKA  استفاده شده است. زمان

ها در هر  متوسط اجرای بخش اول شامل امتیازدهی به ژن

ها روی سیستم با  دهی نهایی به آن کلاس و رتبه

گیگا هرتز و حافظه اصلی  1/1مشخصات سرعت پردازنده 

ثانیه  15/1، برابر 11گا بایت با سیستم عامل ویندوز گی 7

است. همچنین زمان متوسط اجرای بخش دوم شامل 

به  SVMو  KNNو  NBهای  بند استفاده از دسته

ثانیه  95/19ثانیه و  14/1ثانیه،  44/99ترتیب برابر با 

 است.

 ها یافته
( و 1پس از محاسبه امتیاز هر ویژگی با استفاده از روابط )

ها در لیست خروجی، از  ( و تعیین ترتیب نهایی ویژگی1)

و  KNNو  SVMهای یادگیری رایج و پرکاربرد  مدل

NB برای بررسی کارایی روش پیشنهادی بر اساس ،

های انتخابی،  بندی و تعداد ژن معیارهای دقت دسته

ها برای  استفاده شد و برای محدود کردن تعداد آزمایش

های  ی بهینه، حداکثر تعداد ژنها انتخاب تعداد ویژگی

در نظر گرفته شد. در آزمایش اول،  111انتخابی برابر 

مقادیر ژن ابتدایی لیست )ژن دارای رتبه اول( و در 

 kآزمایش دوم، مقادیر دو ژن ابتدایی لیست و در آزمایش 

 57ژن ابتدایی لیست از  k، مقادیر  (k<=100=>1)ام 

بندها،  وزش هر یک از دستههای آموزش برای آم داده  نمونه

دست آوردن دقت  شود و هر بار برای به استفاده می

ی مربوط  نمونه 91های متناظر از  بندی، مقادیر ژن دسته

شود. و در پایان  بند داده می های آزمون به دسته به داده

های متناظر  دست آمده به همراه تعداد ژن حداکثر دقت به

های  بندی، درصد نمونه شود. دقت یک روش دسته ثبت می

ها نشان  شده درست را در میان تمام نمونه بندی دسته

، دست آمده بر اساس مقادیر مختلف  نتایج به دهد. می

 ( نشان داده شده است.1( و )1های ) در جدول

 

                                                 
20 Classification 

 : عملکرد روش پیشنهادی با توجه به معیار دقت1جدول

     بند دسته

NB 94/49 31 31 99/49 

SVM 94/39 94/39 94/49 99/39 

KNN 94/39 111 94/49 99/49 

 
 : عملکرد روش پیشنهادی با توجه به معیار تعداد ژن4جدول

     بند دسته

NB 91 93 14 19 

SVM 75 11 91 71 

KNN 79 94 51 91 

 

های یادگیری  (، در مجموع مدل1( و )1های ) توجه جدول

SVM  وKNN ی انتخابی عملکرد بهتری ها روی ژن

دارند. در بهترین وضعیت با  NBیادگیری   نسبت به مدل

ژن  94و با تعداد  KNNاستفاده از مدل یادگیری 

های آزمایش به درستی  انتخابی، نوع سرطان در کلیه نمونه

با  94/39تشخیص داده شد. همچنین دقت قابل قبول 

( 9ای )ه دست آمد. جدول به SVMژن در مدل  11تعداد 

( کارایی روش پیشنهادی را در مقایسه با سه روش 7و )

و  ARCO (19)و  Relief (11)انتخاب ویژگی معروف 

FAST (17) ژن  111)ماکزیمم  در شرایط یکسان

دهد. مقایسه  بندهای مشابه( نشان می انتخابی و دسته

نتایج بر اساس میانگین خطاها در هر کلاس صورت گرفته 

 است.

بند  با دسته ARCO(، تنها روش 9با توجه به جدول )

SVM بند  و روش پیشنهادی در این مطالعه با دسته

KNN  هستند، با این 111دارای خطای صفر یا دقت %

های انتخابی  ( تعداد ژن7تفاوت که با توجه به جدول )

 ARCOژن روش  51ژن کمتر از  94روش پیشنهادی با 

 است.

نکته مهم در مورد روش پیشنهادی نسبت به سایر 

های موثر در هر کلاس است  ها، توانایی تفکیک ژن روش

و  های آزمایشگاهی تواند کمک شایانی به فعالیت که می

ژن انتخابی  94( چگونگی توزیع 5داروسازی کند. جدول )

 دهد. های مختلف سرطان پستان را نشان می در کلاس
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 ژن انتخابی 166: حداقل میانگین خطا در حداکثر 3جدول

FAST* ARCO* ReliefF* Proposed method بند دسته 

177/1 117/1 19/1 99/1 NB 
151/1 1 179/1 17/1 SVM 
141/1 113/1 147/1 1 KNN 

 (15)* نتایج گزارش شده در 

 
 های انتخابی هر روش با حداقل میانگین خطا : تعداد ژن2جدول

FAST* ARCO* ReliefF* Proposed method بند دسته 

99 94 41 14 NB 
43 51 54 11 SVM 
91 55 34 94 KNN 

 (15)* نتایج گزارش شده در 

 

 های مختلف سرطان پستان ژن انتخابی با استفاده از روش پیشنهادی در کلاس 39: توزیع 2جدول 

 کلاس سرطان شماره ژن

G4450 G3150 G8506 G6797 G7961 G868 G7797 G9111 Luminal 
 G2188 G1379 G6595 G1054 G7133 G886 G8921 ERBB2 

G4805 G6243 G6410 G4211 G2452 G6623 G4380 G6802 Basal-like 

G6554 G2951 G6606 G5342 G322 G1756 G74 G1280 Normal-

like 
 G7625 G2030 G8137 G5651 G6385 G8949 G4919 Cell-lines 

 

 

( مشخص است، روش 5در جدول )گونه که  همان

در هر کلاس را به  های موثر پیشنهادی توانسته است ژن

ن، با بررسی علاوه برایصورت جداگانه شناسایی کند. 

های با بیان بیشتر یا  ژن های موثر در هر کلاس، ژنبیشتر 

کمتر از حد نرمال در هر کلاس قابل تشخیص است. به 

های آموزش  % نمونه45در  G9111عنوان مثال ژن 

 11نمونه از  14یعنی  Luminalمربوط به سرطان نوع 

 نمونه، بیان بیش از حد داشته است. 

مربوط به   نمونه 9نمونه از  5ر ، دG1054در مورد ژن 

، بیان ژنی بیشتر نسبت به سایر ERBBسرطان نوع 

 Basal-like ،9سرطان نوع ها مشاهده گردید. در  نمونه

، مقادیر G2452های آموزش در ژن  نمونه داده 4نمونه از 

های انواع دیگر سرطان  نمونه بیان ژنی بالاتر نسبت به سایر

های  در کلیه نمونه G74و  G1280های  داشتند. ژن

بیان بیش از حد نرمال  Normal-likeکلاس نوع 

های  ژن  ی ، کلیهCell-linesاند. در مورد کلاس  داشته

نمونه  11مشخص شده، بیان ژن کمتر از حد نرمال در 

 مربوطه داشتند.

 

 بحث
در روش پیشنهادی در این مطالعه، تاثیر هر ژن در هریک 

به طور جداگانه بررسی شد.  های سرطان پستان از کلاس

امتیاز هر ژن در هر کلاس بر اساس چگونگی افراز اعضای 

( 1آن کلاس توسط ژن مورد نظر، از طریق رابطه )

دست آمده برای در نظر گرفتن تاثیر  محاسبه شد. امتیاز به

( اصلاح شد و در نهایت، 1های مشترک، توسط رابطه ) ژن

امتیاز در لیست  های موثر در هر کلاس به ترتیب ژن

های انتخابی قرار گرفتند. سپس از سه  خروجی ژن

، برای بررسی کیفیت NBو  KNNو  SVMبند  دسته

های انتخابی در تشخیص انواع سرطان پستان، استفاده  ژن

بند  سازی نشان داد که با استفاده از دسته شد. نتایج مدل

KNN  ی  ژن اولیه، کلیه 3119ژن از  94و فقط

های آزمایش به  ی سرطان پستان از مجموعه دادهها نمونه

درستی تشخیص داده شد. در این بخش کارایی روش 

بندی و تعداد  پیشنهادی بر اساس معیارهای دقت دسته

ها  های مرتبط که آن های انتخابی، با تعدادی از روش ژن

های مورد بحث این مقاله اعمال  نیز روی مجموعه داده

 د. شو اند، مقایسه می شده
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های  روش (19)و همکاران در  24، تان1115در سال 

HC-TSP  وHC-K-TSP  را بر مبنای مقایسه نسبی

ها ارایه کردند که توسعه یافته روش  مقادیر جفت ژن

TSP
های چندکلاسه  بندی برای استفاده در دسته (14) 22

نتخاب های فوق به ترتیب با ا ها با استفاده از روش است. آن

% دست یافتند که هرچند از 94/99ژن، به دقت  17و  4

ژن انتخابی  94نظر تعداد ژن عملکرد بهتری را نسبت به 

دهد ولی از نظر دقت، فاصله  روش پیشنهادی نشان می

% دارد. تان و همکاران همچنین با 111زیادی تا دقت 

PAMافزار  نرم
که یک ابزار تحلیل آماری رایج  (14) 29

ژن  7411های ریزآرایه است، با  برای کار روی داده

درصد  99/39انتخابی، انواع سرطان سینه را با دقت 

بندی، با  بینی کردند که با وجود بهبود دقت دسته پیش

 ژن انتخابی عملکرد مناسبی ندارد. 7411تعداد 

TSG، الگوریتم (13)و همکاران در  20ونگ
را ارایه  25

زوج ویژگی  kهایی از  دادند که بر اساس انتخاب مجموعه

و ارزیابی هر  chi-squareبا امتیاز بالاتر براساس معیار 

LOOCVی  ها بر پایه یک از مجموعه ویژگی
، به دقت 26

ژن دست یافتند که در هر دو پارامتر  99% با تعداد 94/49

تری  نتخابی، عملکرد ضعیفبندی و تعداد ژن ا دقت دسته

 نسبت به روش پیشنهادی دارد.

یک روش  1114در سال  (15)و همکاران  27لی سان

ROCرا بر اساس منحنی  AVCانتخاب ویژگی به نام 
28 

ها از چهار  پذیری ارایه کردند. آن و خاصیت مکمل

برای ارزیابی  NBو  KNNو  C4.5و  SVMبند  دسته

استفاده کردند. نتایج   AVCانتخاب شده توسط   ژن 41

بند  ها با استفاده از چهار دسته  گزارش شده توسط آن

و  199/1و  119/1کرشده، به ترتیب خطای میانگین ذ

درصد را در تشخیص انواع سرطان  149/1و  113/1

 111پستان نشان داد که با وجود دستیابی به دقت نزدیک 

ژن روش  94ژن انتخابی بیشتر از  41درصد، تعداد 

 پیشنهادی است.  

                                                 
21

 Tan 
22

 Top scoring pair 
23

 Prediction analysis of microarrays 
24

 Wang 
25

 Top scoring genes 
26

 Leave-one-out cross validation 
27

 Wang 
28

 Receiver Operator Characteristic  

روپی و گیری از مفهوم آنت ، با بهره(91)ژو و همکاران در 

را که  IK-TSPمبانی تئوری اطلاعات، روشی به نام 

برای استفاده در مسائل   K-TSP (19)توسعه یافته روش 

ژن  59بندی چند کلاسه است، ارایه کردند که با  دسته

بینی  % پیش99/49انتخابی، انواع سرطان سینه را با دقت 

 کردند.

94، روشی با نام  (91)و همکاران در  23چن
RS-based 

DC بندی چند  ارایه دادند که در آن ابتدا مسئله دسته

OVRکلاسه را بر اساس روش 
، به تعدادی مسئله 94

باینری تبدیل کردند. سپس معیارهایی بر اساس مبانی 

تئوری اطلاعات و آنتروپی برای ارزیابی افقی و عمودی 

دند که بر ها ارایه دا مقادیر یک ژن نسبت به سایر ژن

ها در کنار معیاری برای ارزیابی نسبی مقادیر   اساس آن

ها را تعیین کردند. چن و همکاران با  درون ژنی، امتیاز ژن

% در 99/39ژن انتخابی به دقت  15این روش با تعداد 

تشخیص درست سرطان پستان دست یافتند که از نظر 

تعداد ژن انتخابی نسبت به روش پیشنهادی عملکرد 

درصدی روش  111تری دارد ولی در مقایسه با دقت به

 تری دارد. پیشنهادی، کارایی پایین

دو روش انتخاب  1114در سال  (91) 99و وی 92ونگ

گیری  را بر اساس اندازه CAMو  DSCFSویژگی 

بندی زیر مسایل دو کلاسه و  توانایی یک ویژگی در دسته

ژن  9ها با   ها ارایه کردند. آن مفهوم مکمل بودن ویژگی

و با استفاده از سه  DSCFSانتخاب شده توسط روش 

های  به ترتیب به دقت KNNو  SVMو  NBبند  دسته

ها همچنین   درصد دست یافتند. آن 94/39و  94/39و  31

و با استفاده  CAMژن انتخاب شده توسط روش  151با 

به ترتیب  KNNو  SVMو  NBبند  از سه دسته

درصد را گزارش کردند. با  31و  94/39و  41های  دقت

در تعداد ژن انتخابی، روش  DSCFSوجود برتری روش 

 عیار دقت، عملکرد بهتری دارد.پیشنهادی با توجه به م

روشی به نام  1113در سال  (99)و همکاران 90سان 

ECOC-MDC بندی  بدیل مسئله دستهبرای ت

های دوکلاسه بر اساس مفاهیم  بندی چندکلاسه به دسته

                                                 
29

 Chen 
30

 Relative simplicity based direct classification 
31

 One versus rest 
32

 Wang 
33

 Wei 
34

 sun 

 [
 D

O
I:

 1
0.

30
69

9/
ac

ad
pu

b.
ijb

d.
12

.0
1.

39
 ]

 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.1
73

59
40

6.
13

98
.1

2.
1.

4.
7 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 ij
bd

.ir
 o

n 
20

25
-1

2-
19

 ]
 

                               7 / 9

http://dx.doi.org/10.30699/acadpub.ijbd.12.01.39
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.17359406.1398.12.1.4.7
https://ijbd.ir/article-1-722-fa.html


 

 

74-93 ( :1)11  

فصلنامه بیماری های پستان ایران│و همکاران  ابوالفضل طباطبایی 06  

ها از سه روش انتخاب  ها ارایه دادند. آن پیچیدگی داده

برای انتخاب  Wilcoxonو  T-testو  ROCویژگی 

ها با استفاده از روش  تر استفاده کردند. آن های با ارزش ژن

ECOC-MDC بند  و دستهNB  انتخابی ژن  111و با

% انواع سرطان پستان را 39، با دقت ROCالگوریتم 

ژن  111و با  SVMبند  تشخیص دادند. همچنین با دسته

بند  % و با دسته9/34، به دقت T-testانتخابی الگوریتم 

SVM  ژن انتخابی الگوریتم  111و باWilcoxon به ،

 دست یافتند.  4/34دقت 

ی، نقطه قوت درصد 111در مجموع دست یافتن به دقت 

شود. هر چند از نظر تعداد  روش پیشنهادی محسوب می

های ذکر شده عملکرد بهتری  های انتخابی، برخی روش ژن

داشتند ولی با در نظر گرفتن همزمان دو پارامتر دقت 

بندی و تعداد ژن انتخابی، روش پیشنهادی عملکرد  دسته

 ها دارد.  قابل قبولی نسبت به سایر روش

در هر کلاس   که امتیاز هر ژن این، با توجه به اینبر   علاوه

توان در صورت نیاز از  شود، می به صورت مجزا تعیین می

های  های مشترک بین کلاس این روش برای یافتن ژن

هایی که دارای  بیماری استفاده کرد. به این ترتیب که ژن

توانند به عنوان  امتیاز بالا در دو یا چند کلاس باشند، می

های موثر مشترک،  های نامزد برای مشخص شدن ژن ژن

 مورد مطالعه قرار گیرند.

 گیری نتیجه

در این مطالعه، از ارتباط بین بیان غیرنرمال ژن و سرطان 

های ریزآرایه  به عنوان دانش در مسئله انتخاب ژن در داده

استفاده شد که باعث گردید روش پیشنهادی علاوه بر 

رطان پستان، قادر به درصدی انواع س 111تشخیص 

ها در هر  های انتخابی باشد. توانایی تفکیک ژن تفکیک ژن

علاوه تشخیص بیان بیشتر از حد یا کمتر  کلاس سرطان به

های انتخابی، از خصوصیات ویژه روش  از حد ژن

تواند مورد استفاده متخصصین و  پیشنهادی است که می

پژوهشگران حوزه تشخیص و درمان بیماری سرطان 

 پستان قرار گیرد.

 تقدیر و تشکر
های صورت گرفته در  این پژوهش نتیجه بخشی از فعالیت

 بر مبتنی ویژگی انتخاب"قالب رساله دکتری با عنوان 

 های داده در موثر های ژن انتخاب برای اطلاعات تئوری

در شورای  11/11/1939است که در تاریخ  "ریزآرایه

به  93931اره تحصیلات تکمیلی دانشگاه یزد با شم

تصویب رسیده است. از کلیه همکاران گرامی آزمایشگاه 

 هوش محاسباتی دانشگاه یزد که در انجام این پژوهش

 شود. نمودند، تشکر و قدردانی میهمراهی 

 

 تعارض منافع
دارند که هیچ تعارض منافعی در  اعلام می نویسندگان

  پژوهش حاضر وجود ندارد.
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