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 مقدمه -1

دو نوع می  برسرطان ریه به عنوان یکی از عوامل اصلی مرگ و میر در دنیا 

 1NSCLC. باشد: سرطان سلول کوچک ریه و سرطان سلول غیر کوچک ریه

، squamous cell carcinoma از نظر بافت شناسی به سه دسته

adenocarcinoma  وlarge cell  تقسیم می شود. جراحی، شیمی درمانی

 ردکارهای درمانی پیشنهادی راه پلاتینیوم و رادیوتراپیسیس مبتنی بر 

NSCLC از بازگشت مجدد  ،شیمی درمانی کمکیاز آنجا که د. نمی باش

مطالعات متعددی تلاش  به عمل می آورد،بیماری و یا پیشرفت آن جلوگیری 

تحلیل و بررسی  NSCLC کرده اند تا مزایای شیمی درمانی را روی بیماران

[، شیمی درمانی کمکی روی 4-1لیل نتایج متضاد گزارش شده]دبه  نمایند.

 [. برخی از3می باشد] همچنان محل مباحثه NSCLCبیماران مبتلا به 

بیماران سرطانی، تنها اندکی پس از شروع فرایند شیمی درمانی جان خود را 

 مدت طولانی پس از اتمام ،دست می دهند. درحالی که در مواردی بیمار از

                                                           
1 Small Cell Lung Cancer-Non 

. در عین حال مواردی هم مشاهده شده ی درمانی، زنده می مانددوره شیم

برای  است که بیماران سرطانی بدون دریافت هیچ کمکی از شیمی درمانی

ه این نکته بیانگر آنست که هم .در قید حیات می مانندطولانی مدتی نسبتاً 

ز آنجا ا ی بیماران سرطانی الزاماً نیازمند شیمی درمانی نیستند. علاوه براین

، تأثیرات که شیمی درمانی حاوی مواد سمی قابل توجهی می باشد

میزان تأثیرگذاری که با توجه به  ناخوشایندی نیز روی بیمار خواهد داشت

این رو چنان چه بتوان  غیرضروی باشد. ازروی حیات وی، ممکن است 

ته سدتحلیل و  ،بیهودگی شیمی درمانی کمکی /سودمندیرا از حیث بیماران 

برای بیماران و جامعه پزشکان خواهد بود. در این کمک بزرگی  نمود، بندی

یهودگی ب /سودمندییادگیری ماشین به تحلیل  با استفاده از رویکرد پژوهش

می پردازیم. براساس  NSCLCشیمی درمانی کمکی، روی بیماران مبتلا به 

ی درمانی به تحلیل رفتار ژن ها در حوزه سرطان شناسی و شیماطلاعات ما، 

ان در بیمار، بیهودگی شیمی درمانی کمکی /سودمندیمنظور پیش بینی 

الگوریتم تجمیعی مجهز به تکنیک پیش  به کمک، NSCLCمبتلا به 

ثیر شیمی درمانی با استفاده از یک الگوریتم أژن های مرتبط با میزان تتشخیص 
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 چکيده

این مسئله به علت تشخیص  مرگ و میر در جهان است.سرطان سلول غیرکوچک ریه، به عنوان رایج ترین نوع سرطان ریه، یکی از عوامل اصلی  

دیرهنگام این بیماری، که اغلب در مراحل پیشرفته صورت می گیرد، می باشد. جراحی به همراه شیمی درمانی کمکی، درمان های پیشنهاد شده 

درمانی  میبرای سرطان سلول غیرکوچک ریه می باشد. این مطالعه برآن است تا به کمک متد پیش پردازش هوشمند، سودمندی/ بیهودگی شی

روی بیماران مبتلا به این سرطان را پیش بینی نماید. جهت انتخاب ژن های مرتبط با شیمی درمانی از یک الگوریتم تجمیعی هدفمند انتخاب 

صورت  fold cross validation-11برای دسته بندی نمونه ها به کار گرفته شده است و ارزیابی نتایج، به کمک  NBزن، بهره گرفتیم. دسته بند 

 پذیرفته است.

دست یافته ایم. از آنجا  ژن، به دقتی بالاتر از دقت کارهای انجام شده در این حوزه 2با استفاده از الگوریتم تجمیعی پیشنهادی، و به کمک 

 غیر ضروری در مواردکه شیمی درمانی فرایندی پرهزینه از بعد زمانی و اقتصادی می باشد، مدل پیشگوی ما می تواند از انجام شیمی درمانی 

یافتن ژن های مرتبط با شیمی درمانی و دسته بندی بیماران به کمک آن می باشد. با توجه  ،بیهوده پیشگیری نماید. هدف اصلی این پژوهش

ی بهبود ربه نتایج امید بخش به دست آمده، می توان گفت، متد انتخاب ژن هوشمند تجمیعی پیشنهادی، کیفیت دسته بندی را به طور چشم گی

 بخشیده است.

 كليدي هايواژه

 ، انتخاب ژن، دسته بندی، شیمی درمانیSVM-RFE داده توصیف ژنی، 
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با استفاده از داده های توصیف ژنی و رویکرد یادگیری  و پردازش هوشمند

 -تجمیعی ما شامل انتخاب ژن ترکیبیمی باشد. الگوریتم  بدیع ماشین کاملاً

و ماتریس همبستگی، جهت انتخاب  3RFE-SVM، 2افزایشی: آزمون کای

سودمندی/ از نقطه نظر  ارزشمندترین و مرتبط ترین ژن ها و دسته بندی

 .می باشد 4NB دریافت شیمی درمانی به کمک دسته بندبیهودگی 

 مرتبط كارهاي -2

به کمک   NSCLCمزیت شیمی درمانی را در برخی از محققین کوشیده اند 

-5]دهندداده های بیمارستانی و توصیف ژنی مورد تحقیق  و بررسی قرار 

برجسته ترین پژوهش صورت گرفته در رابطه با بررسی سودمندی/  [.9

 توسط چن و همکارانش NSCLCبیهودگی شیمی درمانی روی بیماران 

ای از ژن های سرطانی از پیش [ زیر مجموعه 11در] .[11]انجام شده است

شناخته شده از بین ده ها هزار ژن حاضر در مسئله انتخاب شدند. سپس 

( از این زیرمجموعه استخراج گردید. 2Χویژگی برتر به کمک آزمون کای )11

ویژگی و یک داده  11در نهایت ترکیب های دو تایی مختلفی از این 

 شبکه های عصبی تزریق گردید.بیمارستانی، به عنوان ورودی به دسته بند 

دست یافتند. دراین  %15.51ویژگی به دقت  3چن و همکارانش به کمک 

پژوهش برآن هستیم تا با اعمال یک متد انتخاب ویژگی کارآمد بر روی تمام 

فضای مسئله و داده های توصیف ژنی ، ژن های مرتبط با شیمی درمانی 

 یق تری را طراحی نماییم.کمکی، را شناسایی نموده و مدل پیشگوی دق

 كار روش -3

پراب ژن میباشد که تنها توصیف ژنی حاوی ده ها هزار  از آنجا که داده ی

 ده هستیم.کاهش ابعاد دا مندنیاز تعداد اندکی از آن ها ارزشمند هستند،

مفید را انتخاب نموده و حاوی اطلاعات ابتدا در مرحله انتخاب ژن، ژن های 

 .نماییمآن ها را به دسته بند تزریق می  ،بعد گامدر 

 برچسب زدن نمونه ها -3-1

 41نزدیک به نیمی از بیماران مبتلا در مجموعه داده ی ما حدود  از آنجا که

. می نماییمتنظیم  41را روی اند، آستانه دسته بندی  ماه در قید حیات بوده

ه ماه زنده ماند 41و بیش از  را انجام دادهبیمارانی که شیمی درمانی ازین رو 

ه در قید حیات ما 41شیمی درمانی کمتر از انجام ند و یا بیمارانی که بدون ا

، بیمارانی که با دیگر سمت دربوده اند در دسته سودمند قرار می گیرند. 

ماه از دنیا رفته اند و یا بیمارانی  41وجود دریافت شیمی درمانی در کمتر از 

، در دسته بیهوده زیسته اندماه  41از یشمی درمانی بکه بدون دریافت شی

 .قرار می گیرند

 انتخاب ژن -3-2

 بخش مهمی از تحلیل داده های توصیف ژنی شامل فرایند انتخاب ژن می

باشد. چرا که می توان به کمک آن ژن های غیر مرتبط را از مجموعه داده 

دان ژنی به دانشمن حذف نمود. تکنیک مایکروآرایه در تحلیل داده ی توصیف

                                                           
2 square test-Chi 
3 Recursive Feature Elimination-Support Vector Machine 

امکان بررسی ده ها هزار بیان ژن را در یک آزمایش ساده می دهد. این نوع 

داده با نام داده عظیم شناخته می شود که دارای ویژگی منحصر به فرد تولید 

[. به علت آنچه که از آن با نام 11حجم بالای داده با سرعت زیاد می باشد ]

ستن روشهای آماری و محاسباتی روی این طلسم ابعاد یاد می شود، به کارب

نوع داده بسیار دشوار می باشد. به منظور غلبه بر این دشواری ها روش های 

[. در مجموع 13-12متعدد کاهش ابعاد و انتخاب ژن پیشنهاد شده است]

باید گفت، کاهش تعداد ژن ها به منظور یافتن ژن های مرتبط و ارزشمند،  

 ذار در تحلیل داده ی توصیف ژنی می باشد.فرایندی حیاتی و تأثیرگ

-Chi الگوریتم انتخاب ژن تجمیعی افزایشی پیشنهادی، -3-2-1

SVM-RFE  به همراه ماتریس همبستگی، انتخاب ژن افزایشی بدون

 جایگزاری.

استفاده از رویکردهای فیلتر و توکار در انتخاب ویژگی ضعف ها و کاستی 

هایی به همراه دارد که می تواند روی کیفیت فرایند انتخاب ژن و به تبع آن 

روی دسته بندی تأثیر نامطلوبی بگذارد. جهت غلبه بر این کمبودها، ما به 

کرد کارا و متفاوت جای استفاده از یک متد انتخاب ژن، از ترکیبی از دو روی

 بهره می گیریم.  Chi-SVM-RFEفیلتر و توکار، به صورت متد تجمیعی 

ابتدا آزمون کای را روی کل ویژگی ها اعمال می نماییم. آزمون  

کای یک فیلتر تک متغیره، ساده،  سریع، به سادگی مقیاس پذیر برای داده 

 [.14-13هایی با ابعاد بالا و مستقل از دسته بند می باشد]

(1                )                            𝜒2 =  ∑ ∑
(𝑂𝑖𝑗−𝐸𝑖𝑗)

2

𝐸𝑖𝑗

𝑐
𝑗=1

𝑟
𝑖=1 

ijOتعداد تکرار دیده شده : 

ijE: تعداد تکرار مورد انتظار 

به کمک آزمون کای، ویژگی ها را رتبه بندی می نماییم و زیرمجموعه ای 

 گزینیم.کوچک از ژنها را برای گام بعدی الگوریتم برمی 

ویژگی با رتبه ی بالاتر را از بین  1111، مجموعه ی 2Xبعد از محاسبه ی 

را  SVM-RFEمجموعه رتبه بندی شده انتخاب می کنیم. سپس الگوریتم 

توسط SVM-RFE تایی اعمال می نماییم.  1111روی این زیرمجموعه 

یک  SVM-RFE[. 15]گایون و همکارانش جهت انتخاب ژن معرفی گردید 

در هر دور، ویژگی هایی با وزن پایین  خطی است. SVMد توکار مبتنی بر مت

تر که کم ترین تأثیر را روی دسته بندی دارند، کنار گذاشته می شوند. این 

متد وابستگی های بین ویژگی ها را در نظر گرفته و نسبت به متدهای 

 %21در هرمرحله  SVM-RFEانحصاری، پیچیدگی محاسباتی کمتری دارد. 

آن ها را  %01از ویژگی هایی را که ارزش پایین تری دارند حذف نموده و 

برای دور بعد نگه می دارد. حذف کردن ویژگی ها تا جایی ادامه می یابد که 

ویژگی از مجموعه اولیه باقی بماند. اگر این دو ویژگی شرط مورد  2فقط 

الاترین دقت ، که ب%15.51نظر)به دست آمدن دقتی بالاتر از دقت آستانه،

ویژگی( تا به امروز می  3گزارش شده با کمترین تعداد ویژگی ممکن)

[ ( را ارضاء نمایند، در مجموعه بهترین درج می شوند. در غیر این 11باشد]

صورت در مجموعه بدترین جای می گیرند. در هر دور این دو ویژگی انتخاب 

ا باقی ویژگی ها به تایی خارج شده و کار ب 1111شده ی برتر، از مجموعه 

4 Naïve Bayes 
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همین ترتیب ادامه می یابد. این روند انتخاب افزایشی بدون جایگزاری 

دور( تکرار می شود تا جایی که )برای بیش از  151چندین مرتبه )بیش از 

دور( هیچ افزایشی در مجموعه بهترین روی ندهد. اکنون مجموعه بهترین  51

است. حال از بین این مجموعه ویژگی/پراب ژن برتر ایجاد شده  4مشتمل بر 

بهترین، کوچکترین زیرمجموعه با بهترین دقت ممکن را به کمک ماتریس 

 همبستگی استخراج خواهیم کرد.

 ماتریس همبستگی -3-2-2

+ که بیانگر درجه ارتباط بین دو ویژگی 1و  -1همبستگی عددی است بین

در نظر بگیرید(. همبستگی مثبت بیانگر  Yو  Xمی باشد )دو ویژگی را 

 ارتباط مثبت و همبستگی منفی نشانه ی ارتباط منفی یا معکوس می باشد.

(2   )                                𝐶𝑜𝑟𝑟𝑒𝑙𝑎𝑡𝑖𝑜𝑛 = ∑
(𝑋𝑖−𝑋′).(𝑌𝑖−𝑌′)

(𝑛−1).𝑆(𝑋).𝑆(𝑌)

𝑛
𝑖=1 

X  وYویژگی ها : 
’X  و’Yمیانگین ها : 

S (X)  وS (Y) :انحراف استاندارد 

نشان داده شده است.  1ویژگی برتر، در جدول  4ماتریس همبستگی این 

ویژگی بسیار ضعیف می  4همانطور که می بینید میزان همبستگی بین این 

باشد. با این حال، ما برای انتخاب مفیدترین و مرتبط ترین پراب ژن ها، دو 

. همبستگی بر می گزینیمویژگی، با مقدار کمینه همبستگی را از ماتریس 

در ادامه دسته بندی  .SEMA1Cو  TGFA  این دو ویژگی عبارتند از:

 بیماران را براساس این دو ژن انجام می دهیم.

 دسته بندي -3-3

نمونه ها را با کمک ژن های انتخاب شده در مرحله قبلی، دسته  دراین گام

کنون جهت تحلیل تا NBبندی می نماییم. بر اساس اطلاعات ما، دسته بند 

مورد استفاده  NSCLCریسک شیمی درمانی کمکی، در بیماران مبتلا به 

یک دسته بند احتمالاتی مبتنی  NBقرار نگرفته است. به طور کلی دسته بند 

بر نظریه بیز می باشد که دسته بندی را با فرض استقلال بین ویژگی ها انجام 

 [:14می دهد]

(3    )                                       𝑓𝑖(𝑥) = ∏ 𝑃(𝑥𝑗 𝑐𝑖⁄ )𝑛
𝑗=1 𝑃(𝑐𝑖) 

Iخروجی ها یا دسته های ممکن : 

 (: بیانگر تعداد ویژگی هاnX…1Xبردار )

 تحلیل و بررسی خواهد شد. 4نتایج دسته بندی در بخش 

 ارزیابی -3-4

-fold cross-11الگوریتم پیشنهادی، از تکنیک برای بررسی کارایی 

validation  بهره می گیریم. محققین متعددی از این تکنیک به عنوان متد

[. در 11و11ارزیابی به ویژه روی داده های توصیف ژنی استفاده کرده اند]

11-fold  مجموعه داده به صورت خودکار به ده بخش تقسیم می شود. در

ر هر دور، نه بخش برای آموزش و یک بخش برای آزمایش مورد استفاده قرا

 specificityمی گیرد. این عمل ده مرتبه تکرار شده و میانگین نتایح )دقت،

( به عنوان معیارهای ارزیابی در نظر گرفته می شوند. اگر sensitivityو 

گروهی که شیمی درمانی کمکی در آن ها اثر بخش ارزیابی شده است را به 

و گروهی که شیمی درمانی روی آن ها بیهوده می باشد به  yesعنوان دسته 

 در نظر بگیریم: noعنوان دسته 

(4                                             )𝑎𝑐𝑐𝑢𝑟𝑎𝑐𝑦 =
𝑡𝑟𝑢𝑒 𝑦𝑒𝑠+𝑡𝑟𝑢𝑒 𝑛𝑜

𝑎𝑙𝑙
 

(5 )                                                     𝑠𝑒𝑛𝑠𝑖𝑡𝑖𝑣𝑖𝑡𝑦 =
𝑡𝑟𝑢𝑒 𝑦𝑒𝑠

𝑎𝑙𝑙 𝑦𝑒𝑠
 

(1                                             )𝑠𝑝𝑒𝑐𝑖𝑓𝑖𝑐𝑖𝑡𝑦 =
𝑡𝑟𝑢𝑒 𝑛𝑜

𝑓𝑎𝑙𝑠𝑒 𝑦𝑒𝑠+𝑡𝑟𝑢𝑒 𝑛𝑜
 

 

 نشان داده شده است. 1روند نمای الگوریتم پیشنهادی ما در شکل 

 مباحثه و آوردها دست -4

این برای نخستین بار است که یک الگوریتم تجمیعی نوآورانه براساس متد 

 NSCLCپیش پردازش هوشمند و روشمند، جهت ارزیابی بیماران مبتلا به 

از لحاظ سودمندی/ بیهودگی شیمی درمانی ارائه می شود. در این پژوهش، 

ایی سبه کمک رویکرد یادگیری ماشین، ژنهای مرتبط با شیمی درمانی را شنا

کرده و در نهایت بیماران مناسب برای دریافت شیمی درمانی را پیش بینی 

نموده ایم. در بخش حاضر به تحلیل نتایج و دست آوردها در زیربخش های 

( دست آوردهای عددی و 2( تحلیل مجموعه داده، )1زیر می پردازیم: )

ایسه ی ( مق4( خصوصیات بایولوژیکی ژن های انتخاب شده، )3محاسباتی، )

( مباحثه پیرامون 5نتایج به دست آمده با پژوهشهای مرتبط و در نهایت )

 نتایج.

 داده -4-1

به علت قدرت داده های توصیف ژنی در پیش بینی، پیش آگهی و تشخیص 

بیماری ها و به ویژه سرطان، شاهد بروز تمایلات فزاینده ای جهت تحلیل 

داده های توصیف ژنی در این حوزه می باشیم. در این پژوهش جهت ارزیابی 

داده  ،NSCLCسودمندی/ بیهودگی شیمی درمانی روی بیماران مبتلا به 

 412استخراج شده است. این مجموعه داده شامل  [11]ای توصیف ژنی از ه

انستیتو : دانشگاه مرکزی سرطان میشیگان، مرکز سرطان مافیت،  4نمونه از 

ع فاربر جم-کترینگ وانستیتوی سرطان دانا-مرکز سرطان یادبود اسلوان

 Affymetrix Human Genomeآوری شده است. پلتفرم بیان ژن ها 

U133A Array  می باشد که توسط  Affymetrix .در  فراهم شده است

شروع فرایند پیش پردازش، نمونه هایی که  مقدار مربوط به مدت زمان حیات 

آن ها از دست رفته است، اطلاعات مربوط به شیمی درمانی آنها ناشناخته 

 بوده است و نمونه های تکراری را از مجموعه داده حذف نمودیم. لازم به ذکر

نوع مجموعه داده داریم. مجموعه داده بالینی یا بیمارستانی که  2است که 

سودمند: گروهی که  -برای تقسیم مشاهدات به دو گروه شیمی درمانی

براساس الگوریتم پیشنهادی ما شیمی درمانی برای آنها پیشنهاد می شود، و 

د موربیهوده: که بایستی از شیمی درمانی پرهیز نمایند، -شیمی درمانی

استفاده قرار گرفته است. نوع دوم داده، مجموعه داده توصیف ژنی می باشد 

که  برای طراحی و توسعه مدل پیشگوی پیشنهادی، از آن بهره گرفتیم. 

نمونه و  201ویژگی/پراب ژن،  22203مجموعه داده ی توصیف ژنی شامل 

 yes بیمار و کلاس 151بیهوده( حاوی  -)شیمی درمانی noکلاس:کلاس  2

 بیمار، می باشد. 119سودمند( حاوی -)شیمی درمانی
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 نتایج عددي -4-2

، و ماتریس همبستگی  Chi-SVM-RFEتکنیک انتخاب ژن ترکیبی به کمک 

پراب ژن  4این پراب ژن برتر تولید می شود.   4مجموعه ی بهترین شامل 

                                                           
5 Nearest Neighbor -K 

، TGFA، (210111_x_at )SEMA1C (s_at_215115)عبارتند از 

(222259_s_at) SPO11 ( 215509و_at) RAB41A ژن 4. از بین این 

داده می  NBبه عنوان ورودی به دسته بند  SEMA1Cو  TGFAوقتی 

 fold cross-validation-11شوند بهترین نتیجه حاصل می شود. نتایج 

ارائه شده است.  2ژن در جدول  2مربوط به مدل پیشنهادی ما به کمک 

نتایج، بیانگر بهبود در دسته بندی ریسک پذیری شیمی درمانی کمکی در 

 2در دسته بندی، به کمک  %10.93دقت  بیماران سرطانی می باشد. ما به

( و دسته بند 210111_x_at) SEMA1C( و 215115_s_at) TGFAژن 

NB دست یافتیم. اگر به دو ویژگی بالا پراب ژن  SPO11 (222259_s_at )

افزایش می یابد. همراه با افزایش تعداد  %51.51را نیز اضافه کنیم، دقت تا 

(. در این پژوهش، 2کاهش می یابد )شکل  ژن ها، دقت ابتدا افزایش و سپس

تا  k(، SVM، ماشین بردار پشتیبان )NBدسته بندهای مختلفی ازجمله: 

 مورد 1(MLPو شبکه های عصبی چندلایه) (NN-K) 5نزدیکترین همسایه

و  K-NNتوسط  Sensitivityآزمایش قرار گرفتند. اگرچه که بهترین 

به دست آمده است، بالاترین دقت زمانی  SVMتوسط  Specificityبهترین 

 بهره جستیم.  NBحاصل می شود که از دسته بند 

 خصوصيات بایولوژیکی ژن هاي انتخاب شده -4-3

به عنوان یک ژن مرتبط با چندین سرطان از جمله سرطان ریه  TGFAژن 

( عضوی از خانواده فاکتور TGF-αشناخته شده است. فاکتور رشد تبدیلی )

رمزنگاری شده  TGFA اپیدرمال  مایتوژن ها می باشد که توسط ژنرشد 

( جهت آغاز EGFRاست. این ژن با دریافت کننده ی فاکتور رشد اپیدرمال )

یک سری فعالیت های بایولوژیکی از جمله تمایز، توسعه و تکثیر سلولی در 

نقش  NSCLC در EGFRهمان طور که می دانیم  [.15ارتباط می باشد ]

در  ERBB2و  EGFRرگولاتورهای بالادستی  TGFAو EGF دارد. مؤثری

NSCLC  [.  ژن انتخاب شده ی بعدی توسط الگوریتم 19-10]می باشند

خانواده  ( میباشد. این ژن عضوی از210111_x_at)SEMA1C پیشنهادی، 

سمافورین ها را رمزنگاری نموده و نقش سازنده ای در بازسازی رشته های 

خانواده به خاطر تأثیرگذاری در پاسخ های ایمنی و پیشرفت  اینعصبی دارد. 

. اگرچه که این خانواده در برخی از سرطان ها تومورها نیز شناخته می شوند

به عنوان یک ژن سرطانی شناخته  SEMA1Cحضور پر رنگی دارند ولی 

ان ژن های مرتبط با شیمی عنو بهرا  پژوهش پیش رو، این دو ژن .نمی شود

 ، پیشنهاد می کند.NSCLCدرمانی کمکی در 

 مباحثه -4-4

ژن برتر در می یابیم که میزان همبستگی  4با نگاهی به ماتریش همبستگی 

مشاهد می  3(. همان طور که در شکل 1بین آنها ناچیز می باشد )جدول 

 و ژنبین دکمترین همبستگی )کوچکترین حباب های آبی تیره (  فرمایید

TGFA (215115_s_at)  وSEMA1C (210111_x_at ) وجود دارد. به

ژن آموزش داده می شود بهترین  2همین دلیل، زمانی که دسته بند با این 

 دقت حاصل می شود.

 

6 Layer Perceptron-Multi 

 آزمون کای بارگذاری داده

 ویژگی برتر ازبین مجموعه رتبه بندی شده 1111خاب انت

ی
زار

یگ
جا

ن 
دو

ی ب
ش

زای
 اف

ژن
ب 

خا
انت

 

SVM-RFE 

 ارضاء شد

 مجموعه بهترین

 ارضاء نشد

 ویژگی 2انتخاب 

ه  ارزیابی
وع

جم
م

ن
ری

دت
ب

 
 ویژگی برتر 1111ویژگی ار مجموعه  2حذف 

 مجموعه بهترین ستخراجا

 همبستگی ماتریس محاسبه ی

 انتخاب جفت ویژگی با مقدار کمینه همبستگی

 دسته بندی

 ارزیابی کارایی

 : روندنماي الگوریتم تجميعی پيشنهادي1شکل 

 پایان
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 ژن برتر 4ماتریس همبستگی : 1جدول 

 

 ژن 2با  -ژنی: ماتریس درهم ریختگی داده توصيف 2جدول 

 

با کمی دقت در ماتریس همبستگی، می توان گفت که میزان همبستگی 

است، تا جایی که می توان ادعا کرد  1بین ژن ها بسیار اندک و نزدیک به 

که این ویژگی ها مستقل از هم می باشند. این بیانگر کیفیت و قدرت الگوریتم 

یت و ضرورت استفاده انتخاب ژن پیشنهادی ما است. این جاست که به اهم

از یک متد انتخاب ژن مؤثر و کارآمد، که با حذف ویژگی های افزونه و 

غیرمرتبط، ارزشمندترین آن ها را انتخاب نماید، پی می بریم. در این پژوهش 

به همراه ماتریس  Chi-SVM-RFEاستفاده از متد انتخاب ژن تجمیعی 

ات ارزشمند کمک شایانی همبستگی، به ما در استخراج ژن های حاوی اطلاع

 کرده و تأثیر بسزایی در کیفیت فرایند دسته بندی داشته است.

 مقایسه ي دست آوردها -4-5

 بهترین دقت گزارش شده به همراه کمترین تعداد ویژگی جهت بررسی

 NSCLC% ،15.51سودمندی / بیهودگی شیمی درمانی در بیماران مبتلا به 

. [11، به دست آمده است]MLPویژگی و دسته بند  3می باشد که به کمک 

ژن  3و با  10.93ژن، دقت % 2در حالی که الگوریتم تجمیعی ما به کمک 

را به دست می دهد. ویژگی های برگزیده، محصول الگوریتم  %51.51دقت 

ه است. دانتخاب ژن تجمیعی افزایشی هستند که برکل فضای مسئله اعمال ش

[  تنها روی زیرمجموعه ای از ژن های ازپیش شناخته 11این درحالیست که ]

شده ی سرطانی که از سایر مقالات استخراج شده است کار کرده است و 

هیچ متد پیش پردازش مشخصی که روی تمام فضای مسئله اعمال شود ارائه 

ز نموده است. نداده و از مقابله با چالش ابعاد بالای داده های ژنی پرهی

الگوریتم خلاقانه ی ما با جستجویی هوشمند روی تمام ویژگیها، با طلسم 

ابعاد بالای داده های توصیف ژنی مواجهه نموده و تلاش دارد از زاویه ای 

ویژگی به دست  3متفاوت به حل مسئله بپردازد. نتایج مقایسه ای مربوط به 

ی انجام شده در این حوزه در پیشنهادی با سایر کارها آمده توسط الگوریتم

آمده است. همان طور که پیداست مدل پیشگوی ما در پیش بینی  3جدول 

در همه  NSCLCریسک پذیری شیمی درمانی کمکی روی بیماران مبتلا به 

 موارد عملکرد بهتری داشته است.

 پيشنهادات -5

 یبه منظور پیش گیری از هدر رفت منابع از یک سو و انجام شیمی درمان

 های هدفمند روی بیماران سرطانی از سوی دیگر، بررسی های تخصصی تر 

پیشنهاد می گردد. علاوه بر این می  TGFAو  SEMA1Cروی رفتار دو ژن 

 توان تأثیر گذاری عواملی همچون کشیدن سیگار، میزان موفقیت آمیز بودن 

در  عمل جراحی، عفونت ها و خونریزی های احتمالی حین و بعد از عمل را

 سودمندی/بیهودگی شیمی درمانی نیز مورد بررسی قرار داد.

 ویژگی ها
255515_s_

at 

251155_x_

at 

215512_a

t 

222252_s_

at 

255515_s_

at 

1 
-.5546 51512 51555 

251155_x_

at 

-51546 
1 51152 51515 

215512_at 
51512 

51152 1 51512 

222252_s_

at 

51555 
51515 51512 1 

TRUE 
ACT 

ineffectiveness 
ACT usefulness precision 

pred. ACT/  
ineffectiveness 

163 52 651366 

pred. ACT  

usefulness 
1 35 511256 

recall 251326 251526  

Accuracy   611236 

66

68

70

72

74

2 3 4 5 10 12 15 20 30 50

gene nom

accuracy

 هاهمراه با افزایش تعداد ژن fold cross-validation-11تغييرات : 2کلش

 ژن. افزایش همبستگی از آبی پر 4: نمودار همبستگی حبابی 3شکل 

 رنگ به سمت قرمز.اندازه و رنگ حباب ها: همبستگی 
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 گيري نتيجه -6

برای نخستین بار در حوزه سرطان شناسی و تحلیل تأثیر شیمی درمانی 

، یک الگوریتم تجمیعی مبتنی NSCLCکمکی، روی بیماران مبتلا به 

/ که قادر به غربال بیماران از لحاظ سودمندی پیش پردازش هدفمندبر

شیمی درمانی می باشد، ارائه شده است. در این پژوهش انتخاب بیهودگی 

ژن های مرتبط با شیمی درمانی  به کمک الگوریتم تجمیعی انتخاب ژن، که 

بر روی تمام فضای مسئله اعمال می شود، گامی اساسی در طراحی و پیاده 

یشگو می باشد. علاوه بر این در این پژوهش جهت ساخت مدل سازی مدل پ

بهره گرفته ایم که تاکنون در این حوزه استفاده نشده است.  NBاز دسته بند 

هدف شیمی درمانی کمک به بیماران واجد شرایط میباشد، ما معتقدیم که 

مدل پیشگوی مبتنی بر الگوریتم تجمیعی پبشنهادی، برای یافتن بیمار 

درست، کمک بزرگی خواهد بود.
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 ویژگی ورودي 3با  -نتایج مقایسه اي : 3جدول 

 

 

  

NB SVM K-NN MLP 

 ما [11] ما [11] ما [11] ما [11] 

15-fold cross validation N/A 551516 611426 621646 451516 611236 651516 551366 

Sensitivity 151656 331116 421356 211646 251456 451436 441456 346 

Specificity 211156 241556 551356 251226 151256 121326 151256 231636 
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