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همیشه هاي سرطان پژوهش در. هاي سرطانی نقش بسزایی دارندبندي انواع بافتهاي ریزآرایه در تشخیص و طبقه داده :چکیده

هـاي ریزآرایـه قبـل از    داده ،بنـابراین . بندها شده استها در ریزآرایه باعث ایجاد مشکلاتی در طراحی طبقهتعداد نسبتا کم نمونه

اساسـا یـک روش   . شـود ها دور ریخته مـی هاي فاقد اطلاعات آنپردازش و ژنهاي انتخاب ژن پیشبندي از طریق تکنیکطبقه

بر پایه  يروش جدید ،در این مقاله. را بهبود بخشد) سرطان(ها بندي بیماريثر کارایی دستهؤطور مد بهتوانانتخاب ژن مناسب می

هـاي  بنـدي داده طبقـه  بـراي ) BLDA(کننده خطـی بیـز    و آنالیز تفکیک) BPSO(سازي ازدحام ذرات باینري مدل ترکیبی بهینه

 ؛شـود صـورت تصـادفی نمـایش داده مـی    صورت بردار باینري و بـه ر ذره بهابتدا موقعیت ه. ه شده استئریزآرایه با ابعاد بالا ارا

متناظر با آن انتخاب نشده و بیـت  ) ژن(دهنده این است که ویژگی بیت صفر نشان. دهنده یک ژن استکه هر بیت نشانطوري به

یک مجموعه ژن بوده و میزان تناسب  لذا موقعیت هر ذره بیانگر. دهنده این است که ژن متناظر با آن انتخاب شده استیک نشان

ارزیابی کیفیت مجموعـه ژن انتخـاب شـده توسـط آن ذره      برايکننده خطی بیز بندي آنالیز تفکیکهر ذره توسط الگوریتم طبقه

هـاي موجـود   الگوریتم پیشنهادي بر روي چهار مجموعه از پایگاه داده سرطان اعمال و نتایج آن با سـایر روش . شودمحاسبه می

هـاي   دهد که الگوریتم پیشنهادي از صحت و اعتبار بالایی در مقایسه با سایر روشسازي نشان مینتایج پیاده. قایسه شده استم

بنـدي   اي انتخاب کند که صحت طبقـه گونههاي حاوي اطلاعات را بهاز ژن یقادر است مجموعه کوچک ،موجود برخوردار بوده

  .افزایش یابد

  بنديطبقه ،ریزآرایه ،بیان ژن سازي ازدحام ذرات باینري،، انتخاب ویژگی، بهینهز تفکیک کننده خطی بیزآنالی :هاي کلیدي واژه
1

  

  مقدمه -1

                                                
  25/12/1391:  تاریخ ارسال مقاله

  12/12/1392: تاریخ پذیرش مقاله 

  حمیدرضا صابرکاري: ول ؤنام نویسنده مس

 –دانشگاه صنعتی سهند  –تبریز  –ایران : ول ؤنشانی نویسنده مس

دانشکده برق 

عنـاوین   بـا متولـد و   1996در سـال   1فناوري ریزآرایـه 

و  DNAهـاي  هـاي ژنـی، تراشـه   ، تراشـه DNA2 هايآرایه

فنـاوري ریزآرایـه    .هاي زیستی نامگذاري شده اسـت تراشه

ها در زمینه زیست شناسی ملکـولی  آخرین پیشرفت یکی از

صـورت  هـزاران ژن را بـه   بیـان است که اجازه نظـارت بـر   

علاوه بر . دهدهمزمان تنها در یک آزمایش هیبریداسیون می
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  BLDAو  BPSOهاي ریزآرایه با استفاده از الگوریتم ترکیبی  هاي سرطانی بر پایه داده لبندي سلو انتخاب ژن و طبقه

 
یعنـی   ؛ژن بیانپتانسیل علمی این فناوري در مطالعه بنیادین 

هـاي  ها، کاربردهاي مهمی در پـژوهش  تنظیم و تعاملات ژن

ژن در  بیـان بـا مقایسـه    ،مثال براي. ویی و کلینیکی دارددار

توانـد در شناسـایی   هاي سالم و ناسالم، ریزآرایـه مـی  سلول

هـا   هاي ناسالم براي داروهاي درمانی یا ارزیابی تـاثیر آن  ژن

  .]1[ شوداستفاده 

هریک از ایـن نقـاط    ،بوده 3ریزآرایه داراي هزاران نقطه

 4نام نشانگر، بهDNAته شده هاي مختلف شناخحاوي دنباله

اي توسـط یـک   این نقاط روي یـک اسـلاید شیشـه   . هستند

arrayer دو نوع ریزآرایه بیشـترین  . شوندرباتیک چاپ می

وآرایـه   5مکمـل  DNAهـاي بـر پایـه    آرایه :کاربرد را دارند

در  .]1[ شـود نوکلئوتید که به اختصار الیگو نامیده مـی الیگو

ــه دو تفــاوت عمــد ،حالــت کلــی و  cDNAه بــین ریزآرای

اول اینکـه در ریزآرایـه    :ریزآرایه الیگونوکلئوتید وجود دارد

cDNA   طول قطعهDNA   بیشتر از طول قطعـهDNA  در

هـاي  دوم اینکـه در آزمـایش   ؛ریزآرایه الیگونوکلئوتید است

، نمونـه کنتـرل و نمونـه    RNAدو نمونـه    cDNAریزآرایه

علامـت  ) Cy5و  Cy3(تجربی، بـا دو فلورسـنت مختلـف    

مقایسـه   cDNAهدف از ریزآرایه . ]1-3[شوند گذاري می

دسـت   مراحل به 1شکل. بیان ژن در دو نمونه مختلف است

با توجـه بـه ایـن     .دهدهاي ریزآرایه را نشان میآوردن داده

را  DNAآوردن ریزآرایـه   بـه دسـت  توان مراحـل  شکل می

  :صورت زیر بیان کرد هب

 مثـال   بـراي ( اي مختلـف ه ـگیري از نمونـه نمونه

 ؛)هاي سرطانی و سالمنمونه

  جداسازيmRNA ها و انجام رونویسی از نمونه

  ؛cDNAمعکوس و تهیه 

 هـاي  دار کردن نمونهنشانcDNA   هـاي   بـا رنـگ

  ؛)Cy5و  Cy3(فلورسنت سبز و قرمز

 ها بر روي سطح اسلاید که از قبـل  ریختن نمونه

  ؛است هاي ژن مورد نظر پوشیده شدهتوسط توالی

 شستن سطح اسلاید و 

 اسکن کردن آرایه هیبرید شده. 

دار شـده بـا هـم    هـاي نشـان  نمونه cDNAدر ریزآرایه 

ح سـط  DNAهـاي  شـوند و سـپس بـا مولکـول    مخلوط می

م جفت بازهاي بیشتري با ههر چه . شونداسلاید هیبرید می

عـد  ب. شودتري تشکیل میمکمل شوند، پیوند هیدروژنی قوی

هـاي  دار شـده بـا مولکـول   هـاي نشـان  نمونه از هیبرید شدن

DNA اثر شستشـو   بر. شودسطح اسلاید، اسلاید شسته می

تر بـاقی  روند و پیوندهاي قـوی ر از بین میپیوندهاي ضعیفـت

میزان شدت و قـدرت سـیگنال نهـایی وابسـته بـه      . مانندمی

هاي روي سـطح، اتصـال   هایی است که با توالیمیزان نمونه

  .اندهقوي برقرار کرد

صورت ماتریسی از هزاران ستون و هاي ریزآرایه بهداده

دهنده یک نمونـه و  چند صد سطر هستند که هر سطر نشان

ها ابعاد بالاي ویژگی. دهنده یک ژن استهر ستون نیز نشان

 آنـالیز  مشـکلاتی در  ایجاد ها باعثنمونه کم نسبتاً و تعداد

از  عبارتنـد  مشـکلات  ایـن . اسـت  هاي ریزآرایـه شـده  داده

  :]5و4[

 ؛بندهاطبقه و پیچیدگی محاسباتی هزینه افزایش  

 کاهش اعتبـار  و بندهاطبقه تعمیم توانایی کاهش 

   ؛جدید هاينمونه بینیپیش در هاآن

 بـه  نسـبت  هـا ویژگـی  تعـداد  بـودن  بالا علت به 

 هنگـام  در را خـود  نـامربوط  هايژن آنکه ها، احتمال نمونه

 هـاي مـدل  سـاختن  در و مختلـف بـا بیـان    هـاي ژن یـافتن 

  است و زیاد بسیار ،دهند نشان کنندهبینی پیش

 از  زیرا ؛است مشکل بیماري مسبب هايژن تفسیر

 به مربوط هاژن از کوچکی مجموعه تنها بیولوژیکی دیدگاه

 در هاژن به اکثریت مربوط هايداده ،نتیجه در. هستند بیماري

 آن اثـر  تواندمی که ددارن را نویزي زمینهپس یک نقش واقع

 روي بـر  تمرکـز  ،بنابراین. کند محو را کوچک زیرمجموعه

 بهتـر  تفسیر باعث ،ژن بیان هايداده از کوچکتري مجموعه

  .شوند می حاوي اطلاعات هايژن نقش

هـاي ریزآرایـه   داده آنـالیز  در مهـم  قدم اولین ،رواز این

 مایزکنندهمت هايژن انتخاب ،به عبارتی یا هاژن تعداد کاهش

در این مقاله یک الگوریتم بهینه بر . است بنديمنظور طبقهبه
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و آنالیز  6سازي ازدحام ذرات باینريمبناي مدل ترکیبی بهینه

. منظـور ارائـه شـده اسـت    براي این 7کننده خطی بیزتفکیک

هـاي  استفاده از این الگوریتم به کاهش نویز موجـود در داده 

منجـر  هـا  بندي آنصحت طبقه افزایش ،ریزآرایه و همچنین

هاي داده ریزآرایه استفاده پایگاه 2در بخش ،در ادامه. شودمی

، فرآینـد کلـی اسـتخراج    3در بخـش . شـود شده معرفی مـی 

هـاي ریزآرایـه مطـرح و مراحـل     بنـدي داده ویژگی و طبقـه 

مـدل ترکیبـی    4در بخـش . شـود مختلف آن توضیح داده می

سـازي ازدحـام   ترکیبـی بهینـه  پیشنهاد شده بر پایه الگوریتم 

کننده خطی بیز معرفی و مراحل ذرات باینري و آنالیز تفکیک

سازي بر روي نتایج پیاده. شودمختلف آن به تفصیل بیان می

 6مطـرح شـده و نهایتـا بخـش     5چهار پایگاه داده در بخش

 .بندي استگیري و جمعشامل نتیجه

 

  

 
 ]1[هاي ریزآرایه دهدست آوردن دا مراحل مختلف به ):1( شکل

  

  هاي داده پایگاه -2

در این مقاله از چهار پایگاه داده ریزآرایه استفاده شـده  

ذکر است که  شایان. پردازیمها میکه در ادامه به توضیح آن

ي بـا  الیگو نوکلئوتیدهاي کارگیري آرایههها با بتمامی نمونه

فاده شـده  هاي استداده.  ]6[ اندگیري شدهچگالی بالا اندازه

  .استخراج شده است ]7[در این مقاله از مرجع 

 نمونه از آزمایش 72این پایگاه داده شامل : سرطان خون

مساله اصلی در . سطوح بیان ژن است 7129ریزآرایه با  هاي

و  ALL8 ،هـاي سـرطان خـون   آن جداسازي دو نوع از داده

AML
مورد  20(نمونه کنترل  34ها به دو دسته داده. است 9

که در فرآیند ) AMLمورد مربوط به  14و  ALLمربوط به 

مورد مربوط به  27(نمونه سرطانی  38و  شدهتست استفاده 

ALL  مورد مربوط به  11وAML ( استفاده شده در فرآیند

  .شوندتقسیم می ،آموزش

ــه  97ایــن پایگــاه داده شــامل : ســرطان پســتان از نمون

 ـ  24481بـا   ریزآرایـه  هاي آزمایش . ان ژن اسـت سـطوح بی

مـورد مربـوط بـه     12(نمونـه کنتـرل    19ها به دو دسته  داده

هـاي عـود   مورد مربوط به نمونه 7و  10هاي عود کرده نمونه

 34(نمونـه   78و  شدهکه در فرآیند تست استفاده ) 11نکرده

مورد مربـوط بـه    44هاي عود کرده و مورد مربوط به نمونه
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 ،رآینـد آمـوزش  اسـتفاده شـده در ف  ) هاي عود نکـرده نمونه

  .شوندتقسیم می

 از آزمایش نمونه 181این پایگاه داده شامل : سرطان ریه

ها بـه دو  داده. سطوح بیان ژن است 12533با  ریزآرایه هاي

هـاي   مـورد مربـوط بـه نمونـه     15(نمونه کنتـرل   149دسته 

12MPM  13هاي مورد مربوط به نمونه 134وADCA  که در

مورد مربـوط بـه    16(نمونه  32و  شدهفرآیند تست استفاده 

 ADCA  هايمورد مربوط به نمونه16و  MPMهاي نمونه

  .شوندتقسیم می ،استفاده شده در فرآیند آموزش

از  نمونـه  136این پایگاه داده شـامل  : سرطان پروستات

. سـطوح بیـان ژن اسـت    12600بـا   ریزآرایـه  هاي آزمایش

د مربـوط بـه   مـور  25(نمونـه کنتـرل    34ها به دو دسته  داده

هـاي بـدون   مـورد مربـوط بـه نمونـه     9هاي تومور و  نمونه

 52(نمونـه   102و  شـده که در فرآیند تست استفاده ) تومور

مـورد مربـوط بـه     50هـاي تومـور و   مورد مربوط به نمونـه 

تقسـیم   ،استفاده شده در فرآینـد آمـوزش  ) هاي نرمالنمونه

  .شوندمی

 

ندي بفرآیند کلی استخراج ویژگی و طبقه -3

  هاي ریزآرایهداده

هاي ریزآرایه انتخاب یکی از مسائل مهم در تحلیل داده

ها قبل از ژن است و آن فرآیندي است که تعداد کمی از ژن

ابعـاد بـالا، تعـداد نسـبتا کـم      . شـوند بندي انتخاب مـی طبقه

ها و تغییرپذیري ذاتی در فرآینـدهاي آزمایشـگاهی و    نمونه

هاي ریزآرایه لاتی در آنالیز دادهبیولوژیکی باعث ایجاد مشک

هـاي  اولـین گـام مهـم در آنـالیز داده     ،رواز ایـن . شده است

هـاي  ها یا به عبـارتی انتخـاب ژن  ریزآرایه کاهش تعداد ژن

این مرحله انتخاب ژن . بندي استمنظور طبقهمتمایزکننده به

خراج ویژگـی و  تمراحـل کلـی اس ـ   2شـکل . شودنامیده می

این مراحل در . دهدهاي ریزآرایه را نشان میبندي داده طبقه

کـه در ادامـه بـا جزئیـات      هستندصورت زیر حالت کلی به

  :شوندکامل مطرح می

 ؛هاي بیان ژن پردازش داده پیش 

 ؛هاي حاوي اطلاعاتانتخاب یک مجموعه ژن 

 ها وبندي دادهطبقه 

 ارزیابی و اعتبارسنجی نتایج حاصل شده.  

 

  بیان ژنهاي  پردازش داده پیش -3-1

ــوریتم  ــال الگ ــیش از اعم ــی و  پ ــتخراج ویژگ ــاي اس ه

. پردازش شودبندي نیاز است که داده مورد استفاده پیش طبقه

افـزار  کـارگیري نـرم  هاي مورد استفاده در این مقاله با بهداده

Weka  فرمت  که دارايفراخوانی شدهARFF14 به. هستند-

 بـراي  سـازي مقـادیر آن  تغییـرات زیـاد داده، گسسـته    علت

. بنـدي مناسـب ضـروري اســت   دسـتیابی بـه صـحت طبقـه    

ها و متغیرهاي پیوسته بـه  سازي فرآیند تبدیل ویژگیگسسته

معمـولا طـی ایـن    . هـاي گسسـته اسـت   مقادیر و یا ویژگی

) هاي یکسـان بازه(بخش با طول یکسان  kها به فرآیند، داده

  .شوندگسسته می) هاي یکسانفرکانس(از کل داده % kو یا 

  

هاي حاوي اطلاعـات   انتخاب مجموعه ژن -3-2

  هاي ریزآرایه بندي داده براي طبقه

نشــان داده کــه تشــخیص دقیــق ســرطان  پــژوهش هــا

وجود با . هاي ریزآرایه عملی شودبندي دادهتواند با طبقه می

هاي ریزآرایـه بعـد بـالاي    داده مشکل اصلی در تحلیل ،این

در ) هـا ژن(متغیرها که در نتیجه تعداد بسیار زیاد  ستها آن

اگرچه تعـداد بسـیار   . شودها ایجاد میمقابل تعداد کم نمونه

تنهـا بخـش    ،هاي ریزآرایه وجود دارندزیادي از ژن در داده

. گذارندبندي میها تاثیر بسزایی در صحت طبقهاندکی از آن

ها عملکـرد مشـابهی در دو حالـت نرمـال و     بسیاري از ژن
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ــال  ــرطانی(غیرنرم ــ) س ــین. ددارن ــی از ژن ،همچن ــا برخ ه

هـاي  وجـود ژن . شـوند ها ظـاهر مـی  صورت نویز در داده به

اثـر منفـی در    ،حاوي نویز در بروز سـرطان نقشـی نداشـته   

هاي ریزآرایه قبل داده ،بنابراین. گذارندبندي میصحت طبقه

پردازش و هاي انتخاب ژن پیشبندي از طریق تکنیکاز طبقه

انجـام  . شـود هـا دور ریختـه مـی   نهاي فاقد اطلاعـات آ ژن

 ،کننـده و همچنـین  بنـدي کار باعث افزایش بازدهی طبقه این

  .]8[ کاهش پیچیدگی محاسباتی خواهد شد

 )ژن( ویژگی انتخابمدل  توان گفت سهمی ،طور کلیبه

مدل اول مدل فیلتر است که عمل انتخـاب  . ]9[ دارد وجود

. دهدنه انجام میبندي را در دو مرحله جداگاویژگی و طبقه

کنـد  ثر انتخاب مـی ؤهاي مهایی را به عنوان ژناین مدل ژن

ایـن مـدل   . کننـدگی بـالایی باشـند   که داراي توانایی تفکیک

بندي یا الگوریتم یادگیري اسـت و از لحـاظ   مستقل از طبقه

 wrapperمـدل دوم مـدل   . محاسبات ساده و سـریع اسـت  

در یک فرآیند انجام بندي را است که انتخاب ویژگی و طبقه

هـاي   وجـوي ژن  این مدل در حـین فرآینـد جسـت   . دهد می

 wrapperمـدل   ،به عبارتی. کندبند استفاده میثر، از طبقهؤم

از یک الگـوریتم یـادگیري بـراي تسـت زیـر مجموعـه ژن       

نسـبت   wrapperصحت مدل . کندانتخاب شده استفاده می

راي انتخـاب  هاي مختلفی ب ـروش. به مدل فیلتر بیشتر است

در مقالات  wrapperهاي مناسب بر مبناي مدل زیرمجموعه

هاي تکاملی همـراه بـا   از الگوریتم ]10[در . ه شده استئارا

نزدیکترین همسایگی براي ایـن منظـور اسـتفاده     Kبند طبقه

ــت ــده اس ــوریتم ]11[در . ش ــکالگ ــاي ژنتی ــا  ه ــوازي ب م

همچنین . کارگیري عملگرهاي تطبیقی گسترش یافته است هب

از مدل ترکیبی الگـوریتم ژنتیـک و ماشـین بـردار      ]12[در 

بنـدي  هـا و طبقـه  پشتیبان براي انتخاب یک مجموعـه از ژن 

نیـز مسـاله انتخـاب و     ]13[در . ها اسـتفاده شـده اسـت    آن

اي سازي چند مرحلهصورت یک مساله بهینهبندي ژن به طبقه

) هاژن(ها گیطور همزمان تعداد ویژمطرح شده که در آن به

بنـدي شـده کـاهش     هاي اشتباه طبقهو همچنین تعداد نمونه

 .شودداده می

، فرآیند انتخاب یک مجموعه هاي ترکیبینهایتا در مدل

بنـد  ثر در حین فرآیند آموزش توسط یک طبقهؤهاي ماز ژن

یک نمونه از این روش، اسـتفاده از  . گیردخاص صورت می

هـاي بازگشـتی   اه حذف ویژگـی همرماشین بردار پشتیبان به

ها و بررسی اثر حذف یک به یک ژن ،ایده این روش. است

. ]14[ هــا در خطــاي مــورد انتظــار اســتحــذف شــدن آن

بنـدي  هاي بازگشتی یک روش رتبـه الگوریتم حذف ویژگی

هایی که به عبارتی آن دسته از ژن ؛ویژگی رو به عقب است

بنـدي  تیجه طبقهبهترین ن ،شونددر آخرین مرحله حذف می

-ها ممکن اسـت بـه  که این ژندر حالی ،دهنددست میرا به

هـاي  مدل. ها نداشته باشندتنهایی همبستگی خوبی با کلاس

در نظر  wrapperتوان حالت تعمیم یافته مدل ترکیبی را می

اشاره  ]16[و  ]15[دو نمونه دیگر از مدل ترکیبی در . گرفت

 .شده است
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  تبار سنجی نتایجارزیابی و اع -3-3

هاي ریزآرایه ارزیـابی نتـایج   آخرین گام در تحلیل داده

در این مقاله . بندي استهاي طبقهحاصل از اعمال الگوریتم

انجـام   k-foldارزیابی نتایج بـر اسـاس روش اعتبارسـنجی    

اشاره به تعـداد دفعـات تکـرار داشـته و      kگرفته که در آن 

رو از ایــن. ده اســتدر نظــر گرفتـه ش ــ 10مقـدار آن برابــر  

گیـرد کـه   به این ترتیب صـورت مـی   fold-10اعتبارسنجی 

بخش تقسیم شده و در هر بـار اجـراي    10ها به ابتدا نمونه

هـاي تسـت و   عنـوان نمونـه  هـا بـه  کـل داده  1/0الگـوریتم،  

هـاي آموزشـی در نظـر گرفتـه     عنوان نمونهها بهباقیمانده آن

هاي آموزشـی و  رگیري دادهکابار با به 10این روند . شودمی

تست مختلف انجام گرفته و نتیجه با گرفتن مقدار متوسـط  

  .آیددست میبار تکرار آزمایش به 10در 

 

مـدل پیشـنهاد شــده بـر پایـه الگــوریتم      -4

  BLDAو  BPSOترکیبی 

 ،بـر پایـه آنـالیز همبسـتگی پیرسـون      مدل پیشنهاد شده

-الیز تفکیـک سازي ازدحام ذرات باینري و آنالگوریتم بهینه

  خیر
  بلی

 بنديهاي درست طبقهتعداد نمونه

  شده

   بنديطبقه هايمدل

 پردازش شده حاوي سطوح  بیان ژن هاي پیشداده

هاي کارگیري الگوریتمهثر با بؤهاي مانتخاب ژن

 استخراج ژن

 حاوي هايژن مجموعه

 اطلاعات

  تست مجموعه آموزشی مجموعه

 هايالگوریتم کارگیريهب با هانمونه آموزش

  بنديطبقه

 بنديهاي درست طبقهتعداد نمونه

  شده

مطابقت با خروجی مطلوب 

  دارد؟

 هاي ریزآرایهبلوك دیاگرام مراحل مختلف تحلیل داده ):2( شکل
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بلـوك دیـاگرام الگـوریتم     )3(شـکل . اسـت  کننده خطی بیز

 هاي اصلی این الگوریتم بـه گام. دهدپیشنهادي را نشان می

در ادامـه بـا جزئیـات کامـل مطـرح      که هستند  صورت زیر

  :شوند می

 از  اي هـا و انتخـاب مجموعـه   پـردازش داده پیش

 ؛ها با استفاده از آنالیز همبستگی پیرسونژن

 ــت ــی  اس ــوریتم ترکیب  BPSO/BLDAفاده از الگ

بندي هاي حاوي اطلاعات و طبقهبراي انتخاب مجموعه ژن

 .هاآن

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

 
 

 

 

 

 

 

 

 

  بلوك دیاگرام الگوریتم پیشنهادي): 3(شکل 

 

 

 

 ايها و انتخاب مجموعه پردازش داده پیش -4-1

 15ها با استفاده از آنالیز همبستگی پیرسون از ژن

آل  نگر ویژگی ایده دو نشا ،زدهی به هر ژنمنظور امتیا به

اولـین نشـانگر در   . شود تعریف می) 1(باینري مطابق رابطه 

داراي مقدار صفر  Bداراي مقدار یک و در کلاس  Aکلاس 

داراي مقدار صفر و در  Aاست و دومین نشانگر در کلاس 

 .داراي مقدار یک است Bکلاس 

)1(  1

2

(1,1,1,1,0,0,0,0,0,0)

(0,0,0,0,1,1,1,1,1,1)

Ideal

Ideal




 

عبارتی فاصله بین ها مشابه نشانگرها باشند یا بهژناگر 

-عنوان ژنها بهها و نشانگرها کوچک باشد، آنگاه این ژنژن

در . شـوند بندي انتخاب میهاي حاوي اطلاعات براي طبقه

این مقاله براي محاسبه فاصله هر ژن از نشـانگرها از معیـار   

زیـر   صـورت آنالیز همبستگی پیرسون استفاده شـده کـه بـه   

  :]8[شودتعریف می

  

)2(  1

2 2

1 1

( )( )

( ) ( )

n

i ideal i gi

n n

i ideal i gi i

ideal g
PC

ideal g

 

 



 

 


 



 

 

میانگین ژن،  gهاي آموزشی، تعداد نمونه nکه در آن 

ideal آل، میانگین نشانگر ایدهig i   امین مقدار از بـردار

آل امین مقدار باینري از بردار نشانگر ایـده  iideal iژن و 

بـراي تمـامی    PCپردازش اولیه، معیـار  منظور پیشبه. است

کوچکتري هستند  PCژن که داراي  kها محاسبه شده و ژن

  .شوندهاي حاوي اطلاعات اولیه انتخاب میعنوان ژنبه

  

 سازي ازدحام ذرات باینريالگوریتم بهینه -4-2

 توسـط  بـار  اولـین  ي ازدحام ذرات بـراي سازایده بهینه

 کی PSO. ]17[ شد مطرح 1995سال  در ابرهارت و کندي

و براساس  عتیالهام گرفته از طب یاي تکاملمحاسبه تمیالگور

 ـمنبـع الهـام ا  . اسـت تکـرار    اجتمـاعی  رفتـار  تمیالگـور  نی

 هـا مـاهی  و پرندگان جمعی دسته حرکت همانند حیوانات،

صورت یـک  وریتم هر پاسخ مساله بهدر این الگ .بوده است

دست آوردن بهترین پاسخ هر ذره براي به. شودذره مدل می

دست آمده از جمعیت مساله از تجربه خود و از تجربیات به

از تعداد مشخصـی از ذرات   PSOالگوریتم . کنداستفاده می

 سـرعت  و موقعیـت  دو مقدار ذره هر براي. شودتشکیل می
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 بـردار  یک و مکان بردار یک با ترتیببه که شودمی تعریف

 تیموقع نیبهتر هریحافظه به ذخ کی .شوندیممدل  سرعت

 ـ هر ذره در گذشـته و   ـبـه ذخ  نیـز  حافظـه  کی  نیبهتـر  هری

با . ابدییذرات اختصاص م ۀهم انیآمده در م شیپ تیموقع

که در  رندیگیم میها، ذرات تصمحافظه نیحاصل از ا هتجرب

در طول حرکت،  هـر ذره   .کت کنندنوبت بعدي چگونه حر

موقعیت خود را با تغییر سرعت با توجه به بهترین موقعیت 

خود و بهترین موقعیت پیش آمده در بین همه ذرات تنظـیم  

 :حرکت هر ذره به سه عامـل بسـتگی دارد   ،بنابراین. کندمی

موقعیت فعلی ذره، بهترین موقعیتی کـه ذره تـاکنون داشـته    

ین مـوقعیتی کـه کـل مجموعـه ذرات     و بهتـر ) Pbest(است

بــه طــور موفقیــت  Gbest( ]17[ .PSO(انــدتـاکنون داشــته 

سـازي توابـع، فراینـد آمـوزش     هـاي بهینـه  آمیـزي در زمینـه  

هاي کنترل فازي و غیـره اسـتفاده   هاي عصبی، سیستم شبکه

نـوع بـاینري    1997کنـدي و ابرهـات در سـال    . شده است

که در مـوارد متغیرهـاي   را نیز معرفی کردند  PSOالگوریتم 

موقعیت هر ذره  BPSOدر . شودمیگسسته باینري استفاده 

شود و سرعت صورت بردار باینري صفر و یک تعریف می به

هاي تغییر یافتـه در هـر تکـرار    صورت تعداد بیت هر ذره به

  .]18[ شود تعبیر می

 

  الگوریتم آنالیز تفکیک کننده خطی بیز  -4-3

م قابـل تنظـیم بـوده کـه     یک الگوریت BLDAالگوریتم 

هاي با ابعاد بـالا  در داده 16منظور جلوگیري از بیش برازش به

بـا اسـتفاده از ایـن الگـوریتم درجـه تنظـیم       . رود کار مـی  به

هـاي  سرعت از طریـق داده صورت اتوماتیک و بهتواند به می

آموزشی و بدون نیاز به استفاده از اعتبارسنجی تخمـین زده  

هـاي حـاوي نـویز و    بندي دادهطبقه برايبند این طبقه. شود

نیستند بندي قابل طبقهطور دقیق هایی که بهویژگی ،همچنین

بنـد بـدین صـورت    اساس این طبقـه .  ]19[ شودمیاستفاده 

 گیرداست که در آن رگرسیون در چارچوب بیز صورت می

ها و بـردار ویژگـی یـک رابطـه     هدف ،بدین صورت. ]20[

صـورت زیـر   این رابطه بـه . د داشتخطی با یکدیگر خواهن

  :است

)3(  Tt w x n   

بـردار   wترتیب بـردار هـدف و ویژگـی،    به xو  tکه در آن 

Dw(وزن  R ( وn صـورت   در ایـن . نویز سفید است

استفاده شـده در رگرسـیون    wهاي تابع همانندي براي وزن

  :دشوصورت زیر بیان می به

)4(  22( | , ) ( ) exp( || || )
2 2

N
Tp D w X w t

 



    

ــه در آن  X )Dک NX R  (   ــطري حــاوي ــاتریس س م

}دهنـده دو پـارامتر   نشـان  Dبردارهاي ویژگی،  , }X t ، 

هــا در دهنــده تعــداد نمونــهنشــان Nمعکــوس واریــانس و 

منظور توصیف یک مجموعه بیـز  به. مجموعه آموزشی است

ایـن  . باید توزیع پیشین بـراي بردارهـاي وزن تعیـین شـود    

دسـت داده و  اي درباره بـردار وزن بـه  توزیع اطلاعات اولیه

  :شودصورت زیر تعریف می به

)5(  2
1

( | ) ( ) exp( '( ) )
2 2

D
Tip w w I w


 


   

 دهنده معکوس واریـانس توزیـع اولیـه   نشان iکه در آن 

iw ،Iبراي بردارهاي وزن     یک ماتریسی قطري مربعـی

با داشتن توزیع . تعداد ویژگی است Dبوده که  D+1با ابعاد 

کارگیري  هتوان توزیع پسین را با بپیشین و تابع همانندي می

  :آورددست صورت زیر بهقانون بیز به

)6(  
( | , ) ( | )

( | , , )
( | , ) ( | )

p D w p w
p w D

p D w p w dw

 
 

 



 

  

گوسی هستند  ،از آنجا که توزیع پیشین و تابع همانندي

میـانگین و   ،بنـابراین  .توزیع پسین نیز گوسـی خواهـد بـود   

  :صورت زیر استاریانس این توزیع بهوکو

)7(  
 

1

( )


 Tm X tX IX  
 

1( '( ))TC XX I     

ال تواند بـراي محاسـبه احتم ـ  توزیع پسین می ،رواز این

 x̂بـراي بـردار ویژگـی جدیـد     ،t̂،توزیع اهداف رگرسیون

کننــده بینــیتوزیــع پــیش ،صــورت در ایــن. اســتفاده شــود

  :شودصورت زیر نشان داده می به

www.sid.ir


www.SID.ir

Arc
hive

 of
 S

ID

  

  

  37                                                                  93تابستان، دوم، شماره پنجم ، سالهاي هوشمند در مهندسی برق سیستم

 

)8(  
     dwDwpwxtpDxtp ,,,ˆ,ˆ,ˆ,,ˆ    

xwt T ˆˆ  

  

گوسـی بـا    یـک توزیـع  ) 8(توزیع بیان شده در رابطـه  

است کـه بـراي بـردار ورودي     2و واریانسمیانگین 

ذکـر   شـایان .کنـد را تعیین می t̂مقادیر مختلف  ،x̂جدید 

هـاي رگرسـیون بـراي    هدف BLDAاست که در الگوریتم 

در  1هاي کلاسنمونه
1N

N در  2هـاي کـلاس  و براي نمونه

2N

N
  شوند که در آن تنظیم میN  هـاي  تعداد کل نمونـه

تعــداد 2Nو  1هــاي کــلاستعــداد نمونــه 1Nآموزشــی، 

هـاي  احتمال نمونه ،رواز این. ]21[است  2هاي کلاسنمونه

  :آیددست میصورت زیر بهبه 1کلاس

)9(   
































Dx
N

N
tpDx

N

N
tp

Dx
N

N
tp

Dxyp

,ˆ,,ˆ,ˆ,,ˆ

,ˆ,,ˆ

,ˆ,,1ˆ

21

1







 

 

بندي با اسـتفاده از  انتخاب ویژگی و طبقه -4-4

  BPSO/BLDAمدل ترکیبی 

اجـراي فرآینـد    بـراي  BPSOدر این مقاله از الگوریتم 

کننـده  عنـوان ارزیـابی  بـه  BLDAانتخاب ژن و از الگوریتم 

ده شـده  اسـتفا  BPSOدست آمده توسـط  بندي بهبراي طبقه

از  BPSOروش کار بدین صورت است که الگوریتم . است

. بیت باینري تشکیل شده اسـت  70ذره و هر ذره نیز از  30

. شودبیت باینري تعریف می 70موقعیت هر ذره توسط این 

کـه بیـت صـفر    طـوري به ؛دهنده یک ژن استهر بیت نشان

ب متناظر بـا آن انتخـا  ) ژن(دهنده این است که ویژگی نشان

) ژن(دهنده این است که ویژگـی  نشده و بیت یک نیز نشان

نمایشـی از ازدحـام    4شکل. متناظر با آن انتخاب شده است

ذرات بعد از هر بار بـه روز رسـانی    .دهدذرات را نشان می

موقعیت هر ذره بیانگر یـک مجموعـه ژن   . شوندارزیابی می

راي ب BLDAبند لذا میزان تناسب هر ذره توسط طبقه ؛است

ارزیابی کیفیت مجموعـه ژن انتخـاب شـده توسـط آن ذره     

و  pbestبهتـرین میـزان تناسـب هـر ذره     . شـود محاسبه می

نامیـده   gbestبهترین میـزان تناسـب در میـان گـروه ذرات     

که معیار توقف برآورده نشـود   زمانی این فرآیند تا. شود می

توانـد بیشـترین تعـداد    معیار توقـف مـی  . تکرار خواهد شد

سـرعت  . ]22[ تکرار و یا میزان تناسب بیشینه تعریف شود

توسط رابطه زیر به روز رسـانی   BPSOذرات در الگوریتم 

  :شودمی

  

)10(  
1 1

2 2

( )

( )

new old old
pd pd pd pd

old
d pd

v w v c rand pbest x

c rand gbest x

     

 
 

  

ــر  اگ
new
pdv  در بــازهmin max[ , ]v v ــد ــاه  ،نباش آنگ

صورت زیر تعیین به باینري PSOسرعت ذرات در الگوریتم 

  :شودمی

  

)11(  
max minmax(min( , ), )new new

pd pdv v v v  

براي تبدیل بردار سرعت به بردار احتمال از تابع تبدیل 

  :کنیمصورت زیر استفاده میسیگموئید به

  

)12(  
1

( )
1 exp( )

new
pd new

pd

S v
v


 

 

موقعیـت ذرات نیـز   ) 12(کارگیري رابطه هبا ب ،رواز این

  :شودصورت زیر به روز رسانی میبه

  

)13(  
1 ; ( )

0 ;

new
pdnew

pd

rand S v
X

otherwise

 
 


 

  

و  1cبعـد مسـاله،    dوزن اینرسـی،   wدر روابط فوق

2c   ــتاب و ــاي ش   2randو   rand  ،1randفاکتوره

ــازه   ــادفی در ب ــداد تص ــتند ]0و1[اع ــین. هس newهمچن
pdv 

 سرعت ذره در مرحله جدیـد و  
old
pdv   سـرعت در مرحلـه

 قبلی و 
old
pdX الگـوریتم  . اسـت موقعیت قبلی ذرهBPSO 

  :شودصورت زیر خلاصه میبه
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  BPSOنمایش ازدحام ذرات در الگوریتم ): 4(شکل 

  

 

  سازينتایج پیاده -5

بر روي یک  پیشنهادي سازي الگوریتمکلیه مراحل پیاده

 GHz1برابر  RAMو حافظه  GHz4/3تر با پردازنده کامپیو

ــت  ــه اس ــام گرفت ــده    .انج ــتفاده ش ــاي اس ــادیر پارامتره مق

 .نشان داده شده است 1در جدول BPSOدرالگوریتم 

دسـت آمـده از صـحت الگـوریتم     نتایج بـه  2در جدول

و همچنـین   fold-10پیشنهادي با اعمال روش اعتبارسنجی 

. داده نشان داده شـده اسـت  میانگین صحت در چهار پایگاه 

دهنـده  ترتیب نشانبه) N( Avgو ) ٪( Acc ،در این جدول

هـاي  بار اجراي الگوریتم و میانگین تعداد ژن 10صحت در 

طور که همان .انتخاب شده در هر بار اجراي الگوریتم است

بنـدي در پایگـاه داده   بیشترین صحت طبقه ،شودمشاهده می

ده هنگامی کـه میـانگین تعـداد    بو 39/92سرطان خون برابر 

کمتــرین صــحت . اســت 48هــاي انتخــاب شــده برابــر ژن

اسـت کـه در    47/85بندي در این پایگاه داده نیز برابـر   طبقه

بیشترین  ،طور مشابهبه. ژن انتخاب شده است 67حالت این

پستان و پروستات  ،هاي داده ریهبندي در پایگاهصحت طبقه

که میـانگین تعـداد    است 68/96و  63/94 ،66/99ترتیب به

. اسـت  50و  43 ،39ترتیب ها بههاي انتخاب شده در آنژن

هاي داده نیـز  بندي در این پایگاهکمترین مقدار صحت طبقه

ــه ــر  ب ــب براب ــت 05/94و  78/90 ،26/96ترتی ــه در  اس ک

ترتیب برابر هاي انتخاب شده بهحالت میانگین تعداد ژن این

-نیز میانگین صـحت طبقـه   5شکلدر . است 40و  38 ،38

بـار اجـراي آن در چهـار     10بندي الگـوریتم پیشـنهادي در   

 .طور شهودي نشان داده شده استپایگاه داده به

 
 
 
 

  BPSOالگوریتم 

 شروع

  صورت تصادفیتولید ذرات اولیه به

حل زیر تکرار مرا ،که معیار توقف برآورده شود تازمانی

  :شوند می
  

  BLDAبند ارزیابی میزان تناسب ذرات توسط طبقه

  )تعداد ذرات p =1:N )Nبراي 

  

میزان تناسب ( >  )pxمیزان تناسب (اگر 
ppbest (

  آنگاه

p ppbest x  

  پایان

  

میزان ( >) هاpxمیزان تناسب یکی از (اگر 

  آنگاه) gbestتناسب

gbestموقعیت آن ذره   

  پایان

  

D:1براي  d )D :تعداد ابعاد ذرات(  

1 1

2 2

( )

( )

new old old
pd pd pd pd

old
d pd

v w v c rand pbest x

c rand gbest x

     

 
  

newاگر
pdv  در بازه

min max[ , ]v v نباشد آنگاه:  

  

max minmax(min( , ), )new new
pd pdv v v v  

استفاده از تابع تبدیل سیگموئید تبدیل بردار سرعت به 

  بردار احتمال

  

1
( )

1 exp( )
new
pd new

pd

S v
v


 

  

اگر   new
pdvSrand   1آنگاهnew

pdx . در

0newغیراینصورت 
pdx  

  

  .آورده شدن معیار توقفتکرار مراحل فوق تا بر

  پایان
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تعداد اجراي 

 سرطان خون الگوریتم

 هاي دادهپایگاه

 سرطان پروستات انپستسرطان  ریهسرطان 

 BPSOکار رفته در الگوریتم همقادیر پارامترهاي ب): 1(جدول 

  باینري PSOمقادیر پارامترهاي استفاده شده در الگوریتم 

m :30  تعداد ذرات  

C1 , C2 :2  فاکتورهاي شتاب  

Vmax :6  بیشینه سرعت ذرات  

Vmin :6  کمینه سرعت ذرات-  

R1 , R2 :0و1[  اعداد تصادفی[  

N :70  )تعداد بیت(طول هر ذره  

Max iter :50  بیشینه تکرار  

w :وزن اینرسی     max max min /w w w w iter Maxiter     

Wmax :995/0  بیشینه وزن اینرسی  

Wmin :5/0  یکمینه وزن اینرس  

  

  ار پایگاه دادهبار اجراي الگوریتم بر روي چه 10دست آمده از اعمال الگوریتم پیشنهادي در ی صحت بهمقادیر کم): 2(جدول 

                  

                  

  ACC 
 (%) 

Avg  ACC 
(%)  

 Avg  ACC 
(%)  

Avg  ACC 
(%)  

Avg  

1  57/90  42  63/99  40  41/94  43  56/94  54  

2  39/92  48  33/99  40  75/93  24  52/95  52  

3  64/89  48  26/99  50  52/94  41  83/95  45  

4  47/85  67  56/99  39  15/92  34  63/99  50  

5  21/89  47  26/96  38  63/94  43  68/96  50  

6  64/86  45  33/99  40  32/92  29  19/96  40  

7  56/87  39  33/99  40  41/94  48  05/94  40  

8  62/87  37  28/99  53  41/94  42  12/94  40  

9  11/88  65  37/99  40  77/91  34  56/96  57  

10  99/87  62  66/99  39  78/90  38  25/96  45  

  47  93/95  38  31/93  42  43/99  50  53/88  میانگین

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
0.5

0.6

0.7

0.8

0.9

1
Bpso-blda

Independent runs

A
cc

u
ra

cy

 

 

prostate
leukemia

lung
breast

 
  پایگاه داده چهاربار اجراي آن بر روي  10بندي الگوریتم پیشنهادي در ترسیم منحنی میانگین صحت طبقه): 5(شکل 
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ــدول ــوریتم   3در ج ــه الگ ــایر  مقایس ــا س ــنهادي ب پیش

بنـدي در  هاي موجود در مراجع از نظر صـحت طبقـه   روش

طور که همان. پایگاه داده سرطان خون نشان داده شده است

بندي در الگوریتم میزان بهبود صحت طبقه ،شودمشاهده می

-PSO+ANN ]23[، Neroهـاي  پیشنهادي نسبت به روش

Fuzzy ]24[  وKNN ]25[ و 2/1  ،8/2 میـزان ترتیب بهبه 

صــحت الگــوریتم پیشــنهادي تنهــا از . درصــد اســت 9/21

طـور  بـه . اسـت تـر  پایین ]Bayesian ]26بند الگوریتم طبقه

هـا در  عملکرد الگـوریتم پیشـنهادي بـا سـایر روش     ،مشابه

نشان داده   4و در جدول شدهپایگاه داده سرطان ریه مقایسه 

 بنـدي در صـحت طبقـه   ،بر اسـاس ایـن جـدول   . شده است

 ،]PSO+SVM ]27هاي الگوریتم پیشنهادي نسبت به روش

IPSO+KNN ]28[، PSO+ANN  وBayesian ترتیب به

صحت . یابددرصد بهبود می 7/11و  1/1 ،9/2 ،4/0میزان به

بندي الگـوریتم پیشـنهادي در ایـن پایگـاه داده تنهـا از      طبقه

. اسـت کمتـر   ]PSO+ Ensemble NN ]23روش ترکیبی 

  ،PSO+SVMهـاي  یتم پیشـنهادي بـا روش  عملکرد الگور

GA+SVM ]27[  و Bayesian   ــرطان ــاه داده سـ در پایگـ

. نشان داده شده است 5که در جدولشده پستان نیز مقایسه 

 PSO+SVMبرتري الگوریتم پیشنهادي نسبت به دو روش 

-بـه  ؛شودوضوح در این جدول مشاهده میبه Bayesianو 

ترتیـب برابـر   تم پیشنهادي بهکه میزان بهبود در الگوریطوري

نهایتــا الگــوریتم پیشــنهادي بــا . درصــد اســت 1/26و  4/9

ــاي روش ــی  ،IPSO+KNNهـــ ــوریتم ترکیبـــ الگـــ

PSO/GA+SVM ]29[  وKNN+EA ]30[  اعمال شده 

 
نشـان   6بر پایگاه داده سرطان پروستات مقایسه و در جدول

برتري الگوریتم پیشنهادي نسـبت بـه همـه    . داده شده است

 ؛شـود هاي مطرح شـده در ایـن جـدول مشـاهده مـی     شرو

 9/7و  7/2 ،1/4ترتیب برابر  طوریکه میزان بهبود صحت به به

  .درصد است

توان از دو لحـاظ  دلیل برتري الگوریتم پیشنهادي را می

 BPSO. بنـدي بررسـی نمـود   انتخاب ویژگی و روش طبقه

اي تکـاملی ماننـد   هـاي محاسـبه  شباهت زیادي با الگـوریتم 

بر اساس رفتـار اجتمـاعی در    BPSO. الگوریتم ژنتیک دارد

و  BPSOهـاي  الگـوریتم . هـاي بیولـوژیکی اسـت   جمعیت

هاي جستجوي مبتنی بر جمعیت هستند که بـا  ژنتیک روش

اشتراك گذاري اطلاعات میان اعضاي خود و بـا اسـتفاده از   

. بخشندقوانین قطعی و احتمالی، فرآیند جستجو را بهبود می

اپراتورهـاي   اپراتورهـاي ژنتیـک ماننـد    BPSOن حال با ای

مـدل اجتمـاعی تعامـل بـین      ،البته. تقاطع و جهش را ندارد

 بـراي . توان شبیه اپراتور تقاطع در نظـر گرفـت  ذرات را می

که بر سرعت ) 10رابطه ( rand2و  rand1پارامترهاي  ،مثال

 گذارند، شبیه پارامتر جهش در الگوریتم ژنتیکذرات اثر می

هـا ایـن اسـت کـه     در حقیقت، تنها تفاوت بـین آن . هستند

اپراتورهاي تقاطع و جهش در الگوریتم ژنتیـک احتمـالاتی   

باید در هر تکرار  BPSOکه ذرات جدید در است، در حالی

در مقایسه بـا الگـوریتم   . بدون هیچ احتمالی پردازش شوند

 BPSOژنتیک، مکانیسم به اشـتراك گـذاري اطلاعـات در    

در الگوریتم ژنتیک سـیر  . ر قابل توجهی متفاوت استطو به

تکاملی بـا اسـتفاده از اپراتورهـاي تقـاطع و جهـش انجـام       

ها اطلاعات را بین یکدیگر بـه اشـتراك   کروموزوم. شود می

کل جمعیت همانند یـک گـروه بـه سـمت منطقـه       ،گذاشته

در فضاي مساله، این مـدل شـبیه بـه    . کنندهدف حرکت می

نقطه ضـعف ایـن    ،بنابراین. ناحیه است جستجوي فقط یک

هاي محلی گیر تواند در بهینهمدل این است که به راحتی می

 ـ    BPSOامـا در   ،کند صـورت  ههـر ذره در فضـاي مسـاله ب

اطلاعات را براي سایر  gbestو  فقط  یکنواخت توزیع شده

گـذاري  این یک مکانیسـم بـه اشـتراك   . کندذرات فراهم می

تکاملی فقط در جهت بهترین راه حل  طرفه است و سیریک

ــت ــرد . اس ــت تــاثیر پارامترهــاي    BPSOعملک و  wتح

با مقداردهی مناسب ایـن  . است c2و  c1فاکتورهاي شتاب 

توان به نتایج مطلوب دست راحتی میبه) 1جدول (پارامترها 

اگر مقادیر این پارامترها خیلی کوچک انتخاب شـود،  . یافت

بر خواهد بـود و اگـر   ه و زمانحرکت ذرات نیز خیلی آهست

الگوریتم تضعیف شده  ،مقادیر پارامترها بزرگ انتخاب شود

 ،بنـابراین . آیـد نمـی  بـه دسـت  هاي مفید و مجموعه ویژگی

راحتـی قـادر   را به BPSOتنظیم مناسب پارامترها، الگوریتم 

  .کندهاي مهم میبه انتخاب ویژگی

گونـه  ن ایـن توابندي نیز میدر مورد روش انتخاب طبقه

بندي تومور در اغلـب  در طبقه SVMتوضیح داد که اگرچه 

ولی پیچیدگی محاسباتی بالایی  ،کندخوبی عمل میموارد به
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بنـد  امـا طبقـه  . ]31[در یافتن بهترین ترکیـب پارامترهـا دارد  

BLDA استسازي راحتی و با صرف زمان کم قابل پیادهبه .

شـود،  شـاهده مـی  م 6الـی   3هـاي  طور که در جـدول همان

در  BLDAبنـد  و طبقـه  BPSOترکیب روش انتخـاب ژن  

  .اغلب موارد داراي نتیجه بهتري است

مشـاهده  ) د( تـا ) الـف ( 6هـاي طور کـه از شـکل  همان

خـوبی قـادر بـه جداسـازي     الگوریتم پیشنهادي بـه  ،شود می

بـراي مثـال در داده   . اسـت ها به دو کـلاس  سطوح بیان ژن

نمونـه مربـوط بـه     27تعداد  ،))الف( 6شکل(سرطان خون 

است کـه   AMLنمونه مربوط به کلاس  11و  ALLکلاس 

. خوبی در این شـکل نشـان داده شـده اسـت    این تفکیک به

نمونـه   34در داده سرطان پسـتان نیـز تعـداد     ،طور مشابه به

ها سرطان عود کـرده و  هایی است که در آنمربوط به نمونه

ها تبط است که سرطان در آنهایی مرنمونه نیز به نمونه 44

مشـاهده  ) ب( 6این تفکیک نیز در شـکل . عود نکرده است

هاي سرطان ریه و پروستات نیـز وضـعیت   در داده. شودمی

هاي سرطان ریه که در دادهطوريبه ؛شودمشابهی مشاهده می

نمونه نیز  16و  MPMهاي نمونه مربوط به نمونه 16تعداد 

نشان ) ج( 6تفکیک در شکلاست و این  ADCAمربوط به 

هـاي سـرطان پروسـتات نیـز     نهایتا در داده. داده شده است

نمونه نیـز   50هاي تومور و نمونه مربوط به نمونه 52تعداد 

و این تفکیک نیز در  استهاي بدون تومور مربوط به نمونه

 10 تـا  7در جـداول  . خوبی انجام گرفته استبه) د( 6شکل

دسـت آمـده از اعمـال الگـوریتم     هثر بؤهاي منیز شماره ژن

 .پیشنهادي آورده شده است

  

بندي در الگوریتم  ی صحت طبقهمقایسه نتایج کم): 3(جدول 

  ها در پایگاه داده سرطان خون پیشنهادي و سایر روش

  )٪(بندي صحت طبقه  بندطبقه  الگوریتم انتخاب ژن

BPSO BLDA  5/88  

PSO  ANN 1/86  

-  Nero-Fuzzy 5/87  

- KNN  6/72  

-  Bayesian 2/91  

 

 

ــ): 4(جــدول  ــایج کم ــههــا در پبنــدي در الگــوریتم پیشــنهادي و ســایر روشی صــحت طبقــهمقایســه نت ایگــاه داده ســرطان ری

  )٪(بندي صحت طبقه  بندطبقه  الگوریتم انتخاب ژن

BPSO BLDA  5/99  

PSO  SVM 0/99  

IPSO  KNN 5/96  

PSO Ensemble Neural Network  100  

PSO  ANN 3/98  

- Bayesian 4/89  

 

در پایگــاه داده ســرطان پســتانهــا بنــدي در الگــوریتم پیشــنهادي و ســایر روشی صــحت طبقــهمقایســه نتــایج کمــ): 5(جــدول 

  )٪(بندي صحت طبقه  بندطبقه  الگوریتم انتخاب ژن

BPSO BLDA  5/93  

PSO  SVM 3/85  

GA  SVM 8/95  

-  Bayesian 1/74  

  

 ـ مقا): 6(جدول  هـا در پایگـاه داده سـرطان پروسـتات    بنـدي در الگـوریتم پیشـنهادي و سـایر روش    ی صـحت طبقـه  یسه نتـایج کم

  )٪(بندي صحت طبقه  بندطبقه  الگوریتم انتخاب ژن

BPSO BLDA  9/95  

IPSO  KNN 1/92  

Hybrid PSO/GA  SVM 4/93  

EA KNN  9/88  
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 )د(

) ب( ؛سرطان خون) الف: (هاي دادههاي حاوي اطلاعات انتخاب شده با اعمال الگوریتم پیشنهادي در پایگاهموعه ژنمج): 6(شکل 

سرطان پروستات) د(سرطان ریه و ) ج( ؛انتسرطان پس

  

  آمده از اعمال الگوریتم پیشنهاديدست ثر در بروز سرطان خون بهؤهاي مشماره ژن): 7(جدول 

6362  1249  1745  173  5122  1247  2394  2288  2267 

5039  922  6797  2111  6405  1539  2759  2402  4407  

  4549  6378  1882  6919  461  1807  4499  6539  

  1883  248  2121  4229  6376  4096  6677  3847  

  1394  2186  3605  4196  5637  818  2020  4052  

  

  ز اعمال الگوریتم پیشنهاديآمده ادست ثر در بروز سرطان پستان بهؤهاي مشماره ژن): 8(جدول 

462  16038  23179  12680  18109  3524  19891  8576  659 

8071  13490  2141  838  9156  6541  9274  89  11513  

1686  11145  14204  22599  20453  7459  16214  4732  512  

  12427  16930  12017  14324  21818  23207  9476  10504  

  6598  6214  10643  13835  9730  13343  2769  18807  

  آمده از اعمال الگوریتم پیشنهاديدست ثر در بروز سرطان ریه بهؤهاي مشماره ژن): 9(جدول 

8172  6571  9474  5248  1673  3361  1612  7000 

8858  6106  10570  2205  7069  3902  6405  9228  

4331  9064  11957  5853  10664  7249  10859  4336  

  5854  8370  11891  11620  343  11470  4174  

  561  7200  12152  3844  3334  2549  1611  

  

  مده از اعمال الگوریتم پیشنهاديدست آثر در بروز سرطان پروستات بهؤهاي مشماره ژن): 10(جدول 

11013  6995  8552  306  9341  329  10996 

10092  2912  7067  344  4351  11202  6158  

5757  8123  11215  549  8716  8965  11818  

3703  7896  5155  12448  8378  4365  2839  

  8527  6512  288  1257  12148  7775  

Tumor Normal 
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 گیري نتیجه -6

در این مقاله یک الگوریتم جدید و کارآمد بر پایه مدل  

سازي ازدحام ذرات بـاینري و الگـوریتم آنـالیز    ترکیبی بهینه

هـا  بنـدي آن انتخاب ژن و طبقه برايکننده خطی بیز تفکیک

ار پایگـاه داده ریزآرایـه   پیشنهاد و عملکرد آن بـر روي چه ـ 

هـاي  ها به دو دسـته نمونـه  کلیه نمونه ،در ابتدا. شدارزیابی 

هاي تست با استفاده از روش اعتبارسـنجی  آموزشی و نمونه

fold-10 کارگیري آنالیز همبستگی هسپس با ب. تقسیم گردید

هـاي آموزشـی انتخـاب    یک مجموعه ژن از نمونه ،پیرسون

هـر    BPSOکارگیري الگـوریتم  ها بدر مرحله بعد ب. گردید

ذره یک مجموعه ژن را انتخاب کرده و سپس میزان تناسب 

 BLDAبند مجموعه ژن انتخاب شده توسط آن ذره با طبقه

اي که بهترین میزان بار تکرار ذره 50بعد از . محاسبه گردید

عنوان مجموعه به ،را داشته است) بنديصحت طبقه(تناسب 

سازي نتایج پیاده. شوددر نظر گرفته میژن حاوي اطلاعات 

هـاي  نشان داد که الگوریتم پیشـنهادي بـه کـاهش بعـد داده    

-بندي در آن بههمچنین صحت طبقه. شودمیمنجر ریزآرایه 

علت این امر آن  ؛یابدبهبود می BPSOاستفاده از مدل  علت

ها در نظر گرفته همبستگی بین ژن ،BPSOاست که در مدل 

امر به از بین رفتن افزونگی و همچنـین کـاهش   شده و این 

با ایـن  . شودمیمنجر هاي فاقد اطلاعات و اضافی تعداد ژن

الگوریتم پیشنهادي در برخی موارد عملکرد ضعیفتري  ،حال

 ،سـرطان ریـه   براي مثال در. ها دارد نسبت به سایر الگوریتم

درصـد   5/99بندي در الگوریتم پیشنهادي برابر  صحت طبقه

برابـر   PSO-Ensemble Neural Networkر الگوریتمو د

آن اسـت کـه اسـتفاده از     ،این امـر  علت. درصد است 100

هدف . بند دارد بندهاي گروهی نتیجه بهتري از یک طبقه طبقه

تـر بـا   هـاي پیشـرفته   ترکیـب الگـوریتم   ،یندهما در کارهاي آ

بندي خواهـد  منظور افزایش نرخ طبقهالگوریتم پیشنهادي به
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